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RESUMO  

 

 

O sorgo sacarino é uma cultura bioenergética que possui colmos com elevados teores de 

açúcares, similar à cana-de-açúcar. Estudos de associação, demostram que vários caracteres 

agroindustriais comumente mensurados nos ensaios de avaliação de genótipos, têm elevada 

correlação com o caráter-alvo de melhoramento que é rendimento de etanol de 1ª geração, a 

exemplo da produção em toneladas de brix por hectare (TBH). Desta forma, o objetivo deste 

trabalho foi avaliar a acurácia da predição, usando a abordagem de modelos mistos univariada 

e multivariada, e comparar os ganhos genéticos por diferentes estratégias de seleção 

multicaracteres de progênies. Foram selecionadas 196 progênies de meios-irmãos, oriundas da 

população base do ciclo zero, do programa de seleção recorrente intrapopulacional de sorgo 

sacarino da Embrapa Milho e Sorgo, visando o aumento do rendimento de açúcares. Os 

experimentos foram realizados em dois ambientes no delineamento experimental látice 14 x 14, 

sendo medidos os caracteres dias para o florescimento (FLOR), altura da planta (AP), produção 

de massa verde (PMV), teor de sólidos solúveis totais (SST) e toneladas de brix por hectare 

(TBH). Foram realizadas as análises via abordagem de modelos mistos univariada e 

multivariada e, posteriormente, foram adotadas quatro estratégias de seleção das progênies: 

seleção direta com base no TBH; índice FAI/BLUP; índice de Mulamba e Mock e; índice 

aditivo. Foi observada variância genética significativa para todos os caracteres em cada 

ambiente e na análise conjunta, para quase todos, com exceção do SST. A análise multivariada 

proporcionou estimativas de parâmetros genéticos e predições dos valores genéticos das 

progênies mais acuradas em relação a univariada, além de resultar em estimativas de ganhos 

superiores para todos os caracteres. A seleção direta para o caráter TBH e o índice FAI/BLUP 

resultaram em estimativas de ganhos genéticos equilibrados, tanto na abordagem univariada 

como na multivariada, possibilitando a identificação de progênies que associam elevado 

desempenho agroindustrial 

 

 

 

Palavras chave: Sorghum bicolor (L.) Moench. Índice de seleção. BLUP multivariado. 
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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 1st 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 INTRODUÇÃO 

 

A demanda mundial por fontes energéticas renováveis, a exemplo dos biocombustíveis, 

tem-se acentuado. O uso destas fontes renováveis tem por finalidade a redução das emissões de 

gases causadores do efeito estufa, originados da utilização de combustíveis fósseis 

(PARRELLA et al., 2016). Além disso, tem-se uma grande preocupação com o esgotamento 

das fontes de energia não renováveis, como petróleo, gás natural e carvão.  

No tocante aos biocombustíveis, o Brasil se destaca com a cadeia produtiva do etanol, 

cuja matéria-prima base é a cana-de-açúcar. Contudo, no intuito de fortalecer esta cadeia, 

especialmente no que concerne ao preenchimento da janela aberta na entressafra da cana-de-

açúcar, torna-se necessário que outras culturas bioenergéticas sejam buscadas, maximizando o 

uso de recursos e contribuindo para uma agricultura de baixo carbono e de maior eficiência nos 

processos agrícolas e industriais. Neste contexto, o sorgo sacarino [Sorghum bicolor (L.) 

Moench] surge como uma cultura alternativa complementar, e que apresenta características 

favoráveis à sua exploração, como a elevada produção de massa verde, porte alto e colmos 

suculentos, com elevados teores de açúcares fermentáveis no caldo. É uma cultura que vem 

chamando atenção pelo seu grande potencial energético voltado para a produção de etanol 

(ALMODARES; HADI, 2009; PARRELLA, 2011; RATNAVATHI et al., 2011; REGASSA; 

WORTMANN, 2014). 

No Brasil e no mundo, instituições têm investido tempo e recursos em programas de 

melhoramento de sorgo sacarino com o objetivo de obter genótipos com maior rendimento de 

etanol. Esta característica, por sua vez, está diretamente correlacionada a outros caracteres, 

como os teores de açúcares fermentáveis no caldo, produção de massa verde, florescimento etc 

(LEITE et al., 2017; LOMBARDI et al., 2015). O melhoramento genético visando a obtenção 

de cultivares de sorgo sacarino, com alta produção de etanol, pode ter sua eficiência 

incrementada mediante o emprego da seleção recorrente.  

Atentos a isso, os pesquisadores da Embrapa Milho e Sorgo, iniciaram um programa de 

seleção recorrente visando aumento do teor de açúcar no caldo na cultura do sorgo sacarino. 

Para a escolha da população base, foi levada em consideração a presença de caldo nos colmos 

e o teor de sólidos solúveis totais no caldo. Na realização dos cruzamentos, uma fonte de macho-

esterilidade foi utilizada. Por fim, o progresso genético obtido com apenas um ciclo de seleção 
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foi positivo para vários caracteres, sendo que para o caráter toneladas de brix por hectare, o 

ganho foi de 8,65% (LEITE, 2018).  

No que concerne à seleção, uma questão sempre em voga é acerca da estratégia de 

seleção multicaracteres a ser adotada, uma vez que o ideótipo envolve uma série de 

características de interesse. Para sorgo sacarino, o ideótipo consiste em uma produtividade 

mínima de biomassa de 60 t ha-1, extração mínima de açúcar total de 80 kg t-1 de biomassa, 

conteúdo mínimo de açúcar total no caldo de 12,5%, produção mínima de etanol de 60 L t-1 de 

biomassa e período de utilização industrial mínimo de 30 dias (PARRELLA, 2011; BORÉM et 

al., 2013). Para proceder a seleção baseada em um conjunto de caracteres, vários procedimentos 

estatísticos têm sido sugeridos. O emprego de índices de seleção é um dos mais frequentes, por 

funcionar como um caráter adicional, resultante da combinação dos caracteres alvo de 

melhoramento. Dentre os vários presentes na literatura destaca-se o índice de Mulamba e Mock 

(1978), o índice aditivo (RESENDE, 2007b) e o índice FAI/BLUP (ROCHA et al., 2017). 

Todavia, os melhoristas têm geralmente calculado estes índices a partir de abordagens de 

análise univariada. Logo, essa seleção pode ter sua eficiência incrementada, usando a 

abordagem de modelos mistos multivariada, por levar em conta no processo de estimação e/ou 

predição, as covariâncias existentes entre os caracteres. Diante do exposto, os objetivos desse 

trabalho foram avaliar a acurácia da predição usando a abordagem de modelos mistos 

univariada e multivariada, e proceder a comparação dos ganhos genéticos por diferentes 

estratégias de seleção de progênies de sorgo sacarino. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

 

2.1 A cultura do sorgo sacarino 

 

O sorgo [Sorghum bicolor (L). Moench] é uma espécie pertencente ao Reino Plantae; 

Divisão Magnoliophyta (Angiospermas); Classe Liliopsida (Monocotiledônea); Ordem Poales; 

Família Poaceae (Gramíneas), gênero Sorghum (SANTOS et al., 2005).  Sua domesticação, 

segundo registros arqueológicos, aconteceu por volta de 3000 a.C, ao tempo em que a prática 

da domesticação e cultivo de outros cereais era introduzida no Egito Antigo, a partir da Etiópia. 

Sua introdução no continente americano ocorreu pelo Caribe, trazido por escravos africanos e, 

posteriormente, foi introduzido no sudoeste dos Estados Unidos (RIBAS, 2000). Neste último, 

a primeira lavoura de sorgo plantada de que se tem notícia data de 1853, por William R. Prince, 

de Nova Iorque, e quatro anos mais tarde, em 1857, o Departamento de Agricultura lançou o 

que pode ter sido a primeira cultivar comercial ‘moderna’ de sorgo do mundo, fruto já da 

manipulação genética promovida pelo homem (RIBAS, 2003). 

Agronomicamente, o sorgo é uma espécie muito versátil, abrangendo diversos 

segmentos do mercado agrícola mundial. Este pode ser classificado em cinco tipos, sendo eles: 

i) sorgo granífero, cujo produto principal é seu grão, utilizado na alimentação humana e animal; 

ii) sorgo forrageiro, utilizado para pastejo animal e silagem; iii) sorgo vassoura, cujo produto 

principal é sua panícula, utilizada para produção de vassouras; iv) sorgo biomassa, cuja função 

é a produção de biomassa e; v) sorgo sacarino que possui alto teor de açúcares fermentáveis 

sendo utilizado para produção de etanol e como fonte de energia (RIBAS, 2003; BORÉM et 

al., 2014). 

O sorgo sacarino apresenta uma série de vantagens que caracterizam seu potencial para 

produção de etanol, tais como, ciclo rápido (variando de 90 a 120 dias), plantio totalmente 

mecanizável (plantio por sementes), alta produtividade de biomassa (60 a 80 t.ha-1), tolerância 

a períodos de seca e altas temperaturas, colmos com capacidade de armazenar açúcares 

fermentáveis, responsivo a  melhoria das condições ambientais, tratos culturais e colheita 

mecanizada, e possibilidade de cultivo em qualquer região do país, pois tem fácil adaptação a 

climas variados (PARRELLA, 2011). 

Ao lado da cana-de-açúcar, que é tradicionalmente empregada na produção de etanol, o 

sorgo sacarino apresenta-se como uma ótima opção sob o ponto de vista agronômico e 
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industrial. O processamento industrial é realizado de forma similar ao da cana-de-açúcar, sendo 

necessários pequenos ajustes operacionais, como no processo de extração, moagem e 

clarificação de caldo (PARRELLA, 2011). Assim como a cana, a cultura do sorgo também 

oferece uma quantidade de resíduo fibroso (bagaço) que é utilizado para gerar o vapor 

necessário para operação industrial (ALMODARES; HADI, 2009), uma vez que o bagaço do 

sorgo sacarino apresenta poder calorífico equivalente ao bagaço de cana, sendo bastante 

eficiente na cogeração de energia (MAY, 2013). Associado a esses fatores, o uso do sorgo 

sacarino também ajuda a diminuir a ociosidade da indústria sucroalcooleira durante o período 

de entressafra da cana-de-açúcar e, consequentemente, contribui para a diluição dos custos fixos 

da usina. 

 

2.2 Seleção recorrente na cultura do sorgo sacarino 

 

Um dos pilares para o sucesso do sistema de produção de etanol de sorgo sacarino, 

consiste no desenvolvimento de matéria-prima de qualidade. O desenvolvimento de genótipos 

que atendam às características tecnológicas e agronômicas demandadas pelo mercado, é o papel 

fundamental de um programa de melhoramento genético, no caso, cultivares ou híbridos com 

boa produtividade e qualidade de caldo para produção de etanol. Além disso, os materiais 

precisam ser estáveis nos diferentes ambientes e apresentar uma boa resposta frente a melhoria 

das condições ambientais (PARRELLA, 2011; REDDY et al., 2011). 

Atualmente, centros de pesquisa nacionais e internacionais trabalham com esta cultura. 

Instituições como University of Nebraska–Lincoln e Texas A&M University nos Estados 

Unidos e Indian Institute of Millets Research na Índia, possuem fortes programas de 

melhoramento. No Brasil, a Embrapa tem dedicado esforços para com essa cultura, tendo 

desenvolvido trabalhos na área de fitotecnia, entomologia, fitopatologia, melhoramento 

genético etc. Em geral, os programas de melhoramento com sorgo sacarino têm por objetivo o 

desenvolvimento de cultivares com alta produção de biomassa fresca, com alto teor de açúcar 

no caldo e que contribuam para produção de etanol (PARRELLA et al., 2016).  

Sabe-se que muitos caracteres agronômicos e industriais estão relacionados à produção 

de etanol, sendo assim, é necessário determinar a herança dessas características, bem como as 

proporções que podem ser atribuídas a fatores gênicos aditivos, dominantes e epistáticos, a fim 

de auxiliar os melhoristas a estabelecer as melhores estratégias de condução do programa de 

melhoramento com a cultura (LOMBARDI et al., 2015).  
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Makanda et al. (2009a) realizaram um estudo em condições tropicais no continente 

Africano, com 64 híbridos provenientes de cruzamentos dialélicos. Como conclusão, o estudo 

demonstrou que genes de efeitos aditivos e não aditivos, governam a expressão das 

características sólidos solúveis totais, florescimento, altura de planta e produção de biomassa. 

Resultados semelhantes foram encontrados por Sandeep et al. (2010) para produção de etanol 

e Bunphan et al. (2015) para produção de biomassa e rendimento de caldo. 

Em um estudo realizado por Indhubala et al. (2010), com o intuito de estimar a 

capacidade de combinação de híbridos, foi observado um papel predominante de ação gênica 

não aditiva para altura de plantas, florescimento, produção de biomassa, rendimento de caldo e 

teor de sólidos solúveis totais. Resultados similares foram encontrados por Vinaykumar et al. 

(2011) para altura de plantas, produção de biomassa e rendimento de caldo, e por Bunphan et 

al. (2015) para rendimento de açúcares. 

Em contrapartida, Umakanth et al. (2012) e Bahadure et al. (2015), avaliando 16 e 30 

híbridos de sorgo sacarino, respectivamente, observaram um predomínio de ação gênica aditiva 

para teor de sólidos solúveis totais, e produção de etanol. Audilakshmi et al. (2010), em estudos 

com as gerações F1, F2, RC1 e RC2 provenientes do cruzamento de três linhagens, concluíram 

que a concentração de açúcar nos colmos é controlada por genes dominantes e alguns caracteres 

que são associados à produção de etanol, como produtividade de colmos e altura de plantas, são 

governadas por genes com ação de dominância.  

Na sua grande maioria, os estudos realizados com a cultura do sorgo sacarino têm 

demostrado a presença de genes com ação aditiva e não aditiva controlando caracteres que têm 

influência direta na produção de etanol. Sendo assim, de posse do conhecimento acerca do 

controle genético da característica, os melhoristas têm a possibilidade de determinar a melhor 

estratégia a ser adotada nos programas de melhoramento. 

Quando se trabalha com um caráter controlado por vários genes, que é o caso da maioria 

dos caracteres de interesse agronômico, a probabilidade de se obter uma planta modelo com 

todos os alelos favoráveis é muito baixa, através das metodologias tradicionais de 

melhoramento, após um único ciclo seletivo, e avaliando um grande número de progênies, 

inviabilizaria o processo de seleção (RAMALHO et al., 2012a). Além disso, os alelos 

favoráveis dificilmente se encontrarão presente em apenas dois genótipos. Diante desses fatos, 

faz-se necessário a inclusão de vários genótipos para iniciar os cruzamentos, além de realizar 

sucessivos ciclos de seleção. Nessa condição, o método de seleção recorrente surge como uma 
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excelente alternativa no melhoramento de caracteres quantitativos (RAMALHO; LAMBERT, 

2004; REDDY et al., 2011). 

O termo seleção recorrente foi utilizado inicialmente por Hull (1945) em denominação 

a um método cíclico de melhoramento, com objetivo de estimar a capacidade combinatória de 

linhagens de milho. A princípio, foi mais utilizado em espécies alógamas devido a maior 

facilidade na realização dos cruzamentos, contudo, na década de 60, o método foi proposto para 

espécies autógamas por Khadr e Frey (1965). Nos dias de hoje, seu emprego tem se 

intensificado em várias espécies autógamas com grande sucesso e com ganhos promissores; 

feijão (RAMALHO et al., 2005), trigo (WIERSMA et al., 2001; ZHANG et al., 2015), arroz 

(MORAIS JÚNIOR, 2016) e mamona (OLIVEIRA;ZANOTTO, 2008).  

O método possui vantagens, tais como a obtenção de maior variabilidade genética 

oriunda dos intercruzamentos; a oportunidade para a ocorrência de recombinações, devido aos 

intercruzamentos sucessivos; o aumento das frequências dos alelos favoráveis, devido a um 

processo repetitivo de seleção, e a facilidade para incorporação de germoplasma exótico na 

população (GERALDI, 1997). 

A seleção recorrente é um método de grande eficácia no melhoramento de caracteres 

quantitativos e permite utilizar vários genitores com alelos favoráveis distintos em um processo 

dinâmico e contínuo, através de vários ciclos de cruzamento (FEHR, 1987). Um dos principais 

objetivos dessa técnica é o acúmulo de benefícios, ou seja, possibilita aumentar o número de 

alelos favoráveis referente a uma dada característica, e manter a variabilidade genética para 

futuros ciclos de seleção (HALLAUER, 1985). Para isso, é necessário uma população base 

heterogênea, ou seja, com variabilidade genética e uma estratégia de condução que permita ter 

progresso, sem exaurir a variabilidade (RAMALHO et al., 2012a). 

Este método de melhoramento consiste em: 1) obtenção da população base; 2) 

avaliação/seleção das progênies em experimentos com repetições e; 3) recombinação das 

melhores progênies/indivíduos para obtenção de um novo ciclo (BERNARDO, 2002; 

HALLAUER, 1985; GERALDI, 1997). Todas estas três fases são de igual importância e se 

conduzidas corretamente, vão contribuir para a resposta futura da seleção (HALLAUER et al., 

2010).  

Um programa de seleção recorrente inicia com a escolha da população base, etapa que 

merece máxima atenção do melhorista, pois dela depende todo o sucesso futuro. Nela, duas 

premissas devem ser atendidas, a população base deve ter média alta para o(s) caráter(es) de 
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interesse, e variabilidade genética suficiente para obtenção de ganho com a seleção 

(PARRELLA et al., 2016). Nesse sentido a população base pode ser uma variedade de 

polinização aberta, variedades sintética, híbridos ou clones, mais é de fundamental importância  

que tais populações possuam um elevado comportamento médio, sejam bem adaptadas e de 

diferentes origens (BORÉM; MIRANDA, 2013). Linhagens exóticas ou pouco adaptadas 

podem aumentar a variabilidade, porém, reduzem a média populacional. 

A escolha do número de genitores que irão compor a população base é um dilema. Se 

forem escolhidos poucos genitores, associar os alelos de interesse para a maioria dos locos é 

pouco provável devido à baixa variabilidade. Por outro lado, se forem escolhidos um grande 

número de genitores, a contribuição alélica de cada genitor será baixa, com grandes 

possibilidades de se dissipar no início do processo. Para plantas autógamas, Ramalho et al. 

(2012a), recomendam utilizar de 10 a 20 genitores para a formação da população base. Nesse 

caso, obter boa variabilidade e manter na população os alelos de todos os genitores, é 

relativamente fácil, principalmente se a recombinação for bem realizada. Ainda é preciso 

enfatizar que o processo de seleção recorrente possibilita a inclusão de novos genitores para 

ampliar a variabilidade ou para introduzir novos alelos, a qualquer momento do programa 

(BERNARDO, 2002; HALLAUER, 1980). 

Os métodos de seleção recorrente são classificados em: intrapopulacional e 

interpopulacional. Na seleção recorrente intrapopulacional o objetivo é melhorar o desempenho 

per se das populações, enquanto na interpopulacional objetiva-se melhorar uma população em 

função da outra, de tal forma a se maximizar a expressão fenotípica de um caráter 

(HALLAUER, 1985). 

A escolha de qual método deve ser utilizado depende da característica sob seleção, tipo 

de ação gênica, como as progênies serão utilizadas, e a disponibilidade de recursos 

(HALLAUER, 2010). Quando o propósito do programa é a adaptação de germoplasma exótico 

ou o desenvolvimento de variedades melhoradas, deve-se dar preferência ao melhoramento 

intrapopulacional. Já se o objetivo da seleção recorrente for o melhoramento do potencial de 

populações, visando a extração de linhagens para obtenção de híbridos, alguns métodos 

interpopulacionais parecem mais apropriados. 

No programa de seleção recorrente, uma das etapas é a recombinação. Todavia, a 

dificuldade de realizar um grande número de cruzamentos tem limitado a utilização da seleção 

recorrente em populações de plantas autógamas. Desta forma, o uso de técnicas que facilitem o 
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cruzamento natural em espécies de autofecundação é de grande importância no sentido de 

flexibilizar e facilitar a recombinação dos genitores. Sendo assim, a existência da macho-

esterilidade genética representa uma importante ferramenta para a realização da recombinação 

em espécies autógamas, vencendo as dificuldades básicas dos cruzamentos que envolvem um 

grande número de genitores (CANCI et al., 1997).  

A macho-esterilidade é a não capacidade de um genótipo produzir pólen viável. Na 

prática, ela pode ser uma ferramenta de grande importância, pois elimina a emasculação, 

facilitando o processo de hibridação em plantas autógamas, e propicia um incremento da 

polinização cruzada em plantas de autopolinização. Embora possa facilitar o trabalho, a macho- 

esterilidade nem sempre proporciona na seleção recorrente, aquilo que é esperado, pois, 

normalmente a fonte de macho-esterilidade é mal adaptada, e sua introdução reduz a média da 

população (RAMALHO et al., 2012a). 

Na cultura do sorgo ocorrem dois sistemas básicos de macho-esterilidade: um sistema 

genético citoplasmático e um sistema genético simples (SCHAFFERT et al., 2016). O genético 

citoplasmático é um mecanismo controlado pela interação entre o gene Kafir e o citoplasma 

Milo (QUINBY, 1974). O citoplasma Milo resulta em fenótipo macho-estéril e o gene Kafir 

possui dois alelos com interação de dominância completa, onde a forma homozigota dominante, 

e heterozigota, impedem que o genótipo com citoplasma Milo seja macho estéril. Já a macho- 

esterilidade genética é controlada pelo gene ms3 da variedade Coes. Esse gene possui dois alelos 

com interação de dominância completa, onde o genótipo recessivo é responsável pela produção 

de panículas macho-estéreis, enquanto que as outras duas formas genotípicas (homozigota 

dominante e heterozigota) são responsáveis pela produção de panículas macho-férteis. 

Com o uso de macho-esterilidade é realizado o melhoramento de duas formas, 

melhorando uma população e aumentando gradativamente a frequência de alelos favoráveis 

com o uso da macho-esterilidade genética, ou com a exploração da heterose com o uso da 

macho-esterilidade genético-citoplasmática visando obtenção de híbridos (PARRELLA et al., 

2016). 

Em um trabalho realizado por Doggett e Eberhart (1968), estudando populações de 

sorgo, verificou-se que a macho-esterelidade e a colheita de sementes das plantas estéreis, a 

cada geração, possibilitaram a conversão de população normalmente de autofecundação em 

populações de fecundação cruzada, que poderiam ser melhoradas por alguns métodos de 
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seleção recorrente, desenvolvidos e utilizados com sucesso na cultura do milho. A etapa de 

recombinação seria realizada com o auxílio de uma fonte de macho-esterilidade. 

Na literatura, foram raros os trabalhos de seleção 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 seleção de progênies em culturas anuais 

 

A experimentação de campo, apresenta certas peculiaridades, dentre as quais, destacam-

se: (i) desbalanceamento de dados devido a vários motivos como perdas de plantas e parcelas, 

desiguais quantidades de sementes e mudas disponíveis por tratamento, rede experimental com 

diferentes números de tratamentos e repetições por experimento e diferentes delineamentos 

experimentais, não avaliação de todas as combinações genótipo-ambiente, dentre outros; (ii) 

tendência ambiental ou variabilidade ambiental a pequena escala devido a fatores do solo tais 

como fertilidade, umidade, dentre outros; (iii) competição entre diferentes genótipos devido a 

diferentes agressividades e sensibilidades dos diferentes materiais genéticos e; (iv) 

heterogeneidade de variâncias 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 seleção é baseada no fenótipo, na esperança de que este seja 

representativo do genótipo. Para caracteres quantitativos, que são controlados por um grande 

número de genes, e consequentemente, sofrem forte influência do ambiente sobre a expressão 

fenótipica, a herdabilidade e acurácia são normalmente baixas, tornando a seleção fenotípica 

nem sempre eficiente (CRUZ;CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012a).  

Apesar do expressivo êxito dos programas de melhoramento de diversas culturas quanto 

a avaliação, seleção e recomendação de novas cultivares, a obtenção de genótipos superiores 

aos já existentes não é tarefa fácil para os melhoristas, principalmente devido aos fatores citados 

acima. Assim, a busca de metodologias mais eficientes de seleção, é a alternativa de efeito mais 

rápido, sobretudo para caracteres quantitativos, para a qual a variabilidade genética ainda está 

longe de ser exaurida. Sendo assim, deve-se optar pelo uso de procedimentos genéticos-

estatísticos mais sofisticados, como a metodologia de modelos mistos, que é 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 adoção desta técnica deve, primeiramente, ser aliada 

a uma criteriosa avaliação dos genótipos em experimentos bem delineados (BRUM et al., 2008; 

RAMALHO et al., 2012b; RESENDE, 2004). 

Para predição de valores genéticos e estimação de parâmetros genéticos e fenotípicos de 

modo mais acurado, a metodologia de modelos mistos tem sido utilizada no melhoramento de 

plantas via REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita/melhor predição linear não-

viesada). O fundamento do BLUP é que ele gera a estimativa que mais se aproxima do valor 

genotípico do indivíduo ,e as estimativas dos componentes de variância são obtidas por meio 

do método da máxima verossimilhança restrita (REML), simultaneamente à predição 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 utilização 

limitada em função do pouco conhecimento dos pesquisadores, desconhecimento de suas 

inúmeras aplicações e também pela ausência de recursos computacionais que auxiliassem na 

realização das análises, todavia, esta metodologia tem se tornado mais acessível aos usuários, 

graças à sua implementação em sistemas estatísticos computacionais de ampla divulgação 

(DUARTE; VENCOVSKY, 2001). 

O uso de modelos mistos do tipo REML/BLUP é fundamental para a predição de valores 

genéticos aditivos. As principais vantagens práticas do REML/BLUP são: permite a análise de 

dados desbalanceados, retornando, nestas condições, predições mais confiáveis do que as 

obtidas pelo método dos quadrados mínimos (MQM), explora a informação entre indivíduos 

aparentados, maximizando o uso dos dados disponíveis na comparação entre os genótipos e 

permite a comparação de indivíduos ou variedades através do tempo (gerações, anos) e espaço 

(locais, blocos). Assim, as propriedades do BLUP permitem maximização da acurácia seletiva, 

minimização do erro de predição, predição não viciada de valores genéticos, maximização do 

ganho genético – por ciclo de seleção – e maximização da probabilidade de seleção do melhor 

entre dois ou vários genótipos (RESENDE, 2004). 

Alguns trabalhos destacam a importância da metodologia de modelos mistos no que 

concerne à possibilidade de inclusão da informação de parentesco entre os genótipos, advinda 

de registros genelógicos ou mesmo via marcadores moleculares, tornando o processo de seleção 
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mais efeciente devido a um aumento na acurácia dos valores e dos parâmetros genéticos 

(FARIAS NETO; RESENDE, 2001; PIEPHO et al., 2008; NUNES et al., 2008).  

Ao se avaliar a influência da informação de parentesco na seleção de progênies de soja 

quanto à produtividade e aos teores de óleo e proteína, Pinheiro et al. (2013) concluíram que os 

valores genéticos preditos com o método BLUP/REML, sem informação de parentesco, 

apresentaram alta correlação com aqueles obtidos com o modelo aleatório (quadrados 

mínimos), além de detectada alta coincidência das progênies selecionadas. A inclusão da matriz 

de parentesco resultou na seleção de progênies diferentes, e em maior acurácia na predição dos 

valores genéticos. 

Trabalhando com a cultura do feijoeiro Batista et al. (2017) aplicaram um índice 

multigerações para produzir um melhor preditor linear não-viesado (BLUP) de efeitos 

familiares, visando avaliar sua eficiência na seleção de famílias de feijoeiro. Como conclusão, 

os autores observaram que comparando a acurácia do índice de multigerações em todas as três 

gerações (F2:3, F2:4 e F2:6), simultaneamente com a que utiliza apenas a geração F2:6, os aumentos 

no ganho genético foram de 21, 28 e 3% na arquitetura, rendimento e aparência dos grãos, 

respectivamente, sendo assim, a inclusão dos dados de todas as gerações disponíveis é uma 

tática mais eficiente para a seleção de famílias de feijoeiro. Adicionalmente, os valores 

genotípicos foram previstos como livres de interações 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 estimação de parâmetros genéticos e predição de valores genotípicos, tem 

por vantagem os seguintes pontos: não exige dados obtidos sob estruturas rígidas de 

experimentação, permite utilizar simultaneamente um grande número de dados provenientes de 

vários experimentos gerando estimativas precisas, corrige os dados para os efeitos ambientais 

e prediz de maneira precisa e não-viesada os valores genéticos, conduzindo a maximização do 

ganho genético com seleção.  

De acordo com Farias Neto e Resende (2001), no caso de dados balanceados e sem 

informação de parentesco, tanto o MQM como o REML/BLUP, conduzem a resultados 

idênticos. Em casos com pequeno desbalanceamento os dois procedimentos, conduzem a 

resultados similares e, na presença de grande desbalanceamento, o procedimento REML/BLUP 

leva a um resultado superior. Visando estudar a eficiência do MQM e REML/BLUP na 

identificação de linhagens superiores em cruzamentos de linhagens de soja, Panter e Allen 
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(1995) simularam situações de balanceamento e desbalanceamento de dados. Em todas as 

situações, as predições BLUP apresentaram menor erro padrão e maiores valores de correlação 

de Spearman, entre os valores preditos e o desempenho dos híbridos avaliados em campo, bem 

como maior porcentagem de cruzamentos superiores dentre os realizados. 

Em comparação com a sua utilização no melhoramento animal e espécies perenes, a 

metodologia BLUP agora está se tornando rotineira no melhoramento de culturas anuais para 

avaliação genética de indivíduos, linhas puras e linhagens (PIEPHO et al., 2008). Enquanto o 

REML/BLUP univariado prediz o valor genótipico de um genótipo para uma característica de 

forma independente, o multivariado prediz simultaneamente os valores genotípicos para duas 

ou mais variáveis de um genótipo, considerando a correlação existente entre estas variáveis, ou 

seja, as mesmas têm seus valores corrigidos pela covarância que há entre elas (MENDONÇA, 

2015). O BLUP multivariado é bastante utilizado na silvicultura, culturas perenes (COSTA et 

al., 2002; ROSADO et al., 2012) e melhoramento animal (MENDONÇA, 2015). 

 Uma vez apresentados os métodos, surge a indagação de qual deles seria o mais 

apropriado. Viana et al. (2010), trabalhando com família de meios irmãos em milho pipoca, 

para capacidade de expansão e produtividade, verificaram que o BLUP multivariado demostrou 

maior acurácia e eficiência,  quando comparado ao univariado, para seleção de famílias.  

Em um trabalho de simulação foram considerados dois caracteres com avaliação durante 

três anos em 55 locais (BAUER; LÉON, 2008). Como resposta, os autores concluíram que o 

ganho com a seleção foi maior quando se considerou o BLUP para os dois caracteres 

simultaneamente, em detrimento da análise individual. Vale comentar, que a utilização dessa 

estratégia para escolha de parentais deve ser um importante recurso para o melhoramento de 

plantas autógamas, sobretudo, para caracteres altamente correlacionados. Segundo Viana et al. 

(2010) e Piepho et al. (2008), quando caracteres são fortemente correlacionados o uso do 

multivariado, é mais vantajoso que o univariado. 

Segundo Piepho et al. (2008), Piepho e Möhring (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 o BLUP/REML é uma técnica eficaz na 

seleção de genótipos promissores em programa de melhoramento. 

Alguns exemplos do uso dessas técnicas em culturas anuais, estão dispostas na 

literatura; feijão (BALESTRE et al., 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 Seleção para múltiplos caracteres em sorgo sacarino 

 

Em programas de melhoramento genético é constante a mensuração de vários caracteres 

com o objetivo de se praticar a seleção simultânea para todos eles. Embora a produtividade seja 

geralmente a principal característica de interesse, maturidade, estabilidade, qualidade de grãos, 

qualidade de colmo, tolerância a estresses abióticos e bióticos etc, são características 

importantes que o melhoristas deve considerar para a eventual escolha de genótipos em um 

programa de melhoramento (HALLAUER et al., 2010). Sendo assim, o genótipo selecionado 

deve, portanto, reunir uma série de atributos que o tornem capaz de superar com vantagens, as 

cultivares atuais comercializadas, além de satisfazer as exigências do consumidor e do produtor 

(CRUZ; CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012a). 

Comprovando a existência de variabilidade, seja em populações naturais ou naquelas 

obtidas a partir de cruzamentos controlados, deve-se utilizar diferentes estratégias para 

selecionar os melhores genótipos. A seleção direta e a indireta, são as primeiras alternativas 

para se obter ganhos genéticos compensadores, pelo fato de serem mais fáceis e práticas 

(PAULA et al., 2002). Em ambas, o melhorista está focado em obter ganhos no caráter sobre o 

qual ele praticará a seleção, mas o melhoramento nem sempre visa a melhoria somente de uma 

característica. Como geralmente são analisados diversos caracteres, para agrupar em um único 

genótipo,  a resposta correlacionada à seleção dificulta o trabalho da própria seleção, os métodos 

de seleção univariada, na maioria das vezes, não permitem a obtenção de ganhos satisfatórios 

(MARTINS et al., 2003). 

Quando várias características estão envolvidas no processo de melhoramento, a seleção, 

em certas características, pode provocar alterações indesejáveis em outras quando houver 

correlações desfavoráveis (CRUZ; CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012b), sendo assim, 

torna-se necessário estimar o grau de associação entre elas. A correlação é um parâmetro 

estatístico que mede o grau de associação linear entre duas variáveis. A correlação fenotípica 

vai existir quando duas variáveis estiverem linearmente correlacionadas devido a fatores 

ambientais e/ou genéticos (BERNARDO, 2002). No caso da correlação ambiental, ela indica 
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que os caracteres são influenciados de maneira análoga ou não pela variação do ambiente, como 

por exemplo; disponibilidade de nutrientes, fotoperíodo, precipitação etc. 

Quando esta associação é devida a causas genéticas, tem-se a associação entre os valores 

genéticos dos indivíduos para dois caracteres. A ocorrência de correlações genéticas pode ser 

decorrente da pleiotropia e/ou ligação genética (FALCONER; MACKAY, 1996). Quando um 

gene é pleiotrópico, o mesmo irá controlar duas ou mais características e, assim, haverá a 

tendência dos fenótipos, associados a um mesmo alelo, sempre ocorrerem juntos. Quando os 

genes forem ligados, os genes que têm efeito nos caracteres evidentemente estão no mesmo 

cromossomo e próximos uns dos outros (RAMALHO et al., 2012b). De acordo com Bernardo 

(2002), quando a correlação for devido a genes ligados, esta pode ser dissipada com repetitivos 

ciclos de seleção, até que a população entre em equilíbrio de ligação, ao contrário da pleiotropia, 

que é permanente. 

Na cultura do sorgo sacarino, o principal objetivo dos programas de melhoramento é o 

desenvolvido de cultivares com elevada produtividade de etanol (l.ha-1). Por ser um caractere 

de difícil mensuração, torna-se necessário o estudo da correlação entre produtividade e 

caracteres agronômicos e tecnológicos, que permitam uma seleção indireta para a característica 

alvo. Dentre estes caracteres, pode-se destacar com respectivas intenções de melhoramento: 

maior produtividade de colmos industrializáveis, maior rendimento de caldo, maior diâmetro 

de colmo, altura de planta, menor tamanho de panícula, resistência a fatores bióticos e abióticos, 

elevado teor de açúcares totais, menor teor de fibra e longo período de utilização industrial 

(LOMBARDI et al., 2015). 

Baseado nisso, o programa de melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo estabeleceu 

metas de produtividade e qualidade em híbridos e variedades de sorgo sacarino: produtividade 

mínima de biomassa de 60 t ha-1, extração mínima de açúcar total de 80 kg t-1 de biomassa, 

conteúdo mínimo de açúcar total no caldo de 12,5%, produção mínima de etanol de 60 L t-1 de 

biomassa e período de utilização industrial mínimo de 30 dias (PARRELLA, 2011; BORÉM et 

al., 2013). Como muitas características são levadas em consideração no processo seletivo para 

obtenção desse ideótipo, as correlações entre características podem influenciar positiva ou 

negativamente na seleção e, portanto, devem ser avaliadas para ampliar os ganhos por ciclo de 

seleção.  

O estudo das correlações fenotípicas mediante uma análise de trilha, Lombardi et al. 

(2015) demonstraram que o caráter toneladas de brix por hectare (TBH) apresentou elevada 
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correlação positiva e efeito direto com o rendimento de etanol por área. Além disso, os autores 

sugerem que a seleção baseada em florescimento, altura de plantas, toneladas de brix por 

hectare e teor de sólidos solúveis 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 são caracteres de fácil mensuração. Esta conclusão coincide com resultados 

obtidos em outros trabalhos (LEITE et al., 2017; MAKANDA et al., 2009b; OLIVEIRA, 2015; 

RIBEIRO et al., 2015). 

Dentre as correlações negativas na cultura do sorgo sacarino, o caráter teor de fibras tem 

mostrado relação inversa com extração de caldo (LOMBARDI et al., 2015; RIBEIRO et al., 

2015). Isto pode ser um complicador para o desenvolvimento de genótipos com dupla aptidão 

para produção de etanol e cogeração de energia, uma vez que, com o aumento do teor de fibra, 

menor será o volume de caldo extraído. Além disso, um trabalho realizado por Bunphan et al. 

(2015), demostrou que o rendimento de açúcares possui uma correlação positiva com teor de 

sólidos solúveis totais, altura de plantas, diâmetro de colmo, rendimento de biomassa, 

rendimento de colmo e rendimento de caldo, entretanto, essa característica foi negativamente 

correlacionada com rendimento de grãos. Sendo assim, um ponto em destaque seria a obtenção 

de genótipos com baixa massa de sementes, pois assim, mais açúcares seriam depositados no 

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

 

2.5 Estratégias para seleção de genótipos superiores 

 

O conhecimento das relações entre caracteres relevantes no melhoramento de plantas é 

de grande importância, visto que a obtenção de ganhos genéticos e a classificação dos genótipos 

superiores são, na maioria dos casos, dirigidas conjuntamente por vários caracteres (BORGES 

et al., 2011). Quando a seleção é praticada em uma determinada característica, normalmente 

proporciona alterações em outras, em virtude de correlações genéticas. Tal efeito é denominado 

‘resposta correlacionada à seleção’, e o seu sentido pode ou não ser de interesse do melhorista 

(MARTINS et al., 2003). Na prática, em situações de alta correlação entre dois caracteres, o 

melhorista pode optar pela seleção direta baseada no caractere alvo, ou indireta, que é a seleção 

baseada em um caráter secundário com o objetivo de obter uma resposta positiva no caráter 

desejável ou primário.  
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A alta correlação genética entre as duas características e a alta herdabilidade na 

característica secundária, poderia proporcionar ganho genético da característica desejada em 

menor tempo e esforço (HALLAUER, 1980). Entretanto, quando os caracteres alvos possuem 

baixa herdabilidade e até mesmo baixa correlação, a seleção dos melhores genótipos se torna 

mais laboriosa. Além de que, a seleção univariada, na maioria das vezes, não 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-estatísticos, que permitam minimizar os efeitos deletérios das respostas 

correlacionadas, e que considerem também, a seleção para múltiplos caracteres, resultando 

assim, na obtenção de materiais genéticos mais produtivos e adaptados (SANTOS et al., 2007).  

Nesta situação, a metodologia de índices de seleção surge como uma alternativa 

eficiente para o sucesso em um programa de melhoramento, pois permite combinar as múltiplas 

informações mensuradas em um indivíduo ou progênie, de modo que seja possível a seleção de 

genótipos com base em um único valor global peculiar de cada indivíduo, que envolva os vários 

atributos de interesse econômico (CRUZ; CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012b; 

RODRIGUES et al., 2011). O índice de seleção, é uma função linear das diferentes 

características, e constitui-se num caráter adicional, resultado da ponderação dos caracteres por 

meio de coeficientes estimados com base nos valores econômicos, variâncias e covariâncias 

genéticas e/ou informações de interesse do melhorista (RAMALHO et al., 2012b). 

Vários métodos de construção de índices de seleção podem ser utilizados em um 

programa de melhoramento, o que pode variar de acordo com o tipo de seleção a ser empregada. 

A proposta inicial de se utilizar índices de seleção surgiu dos trabalhos de Smith (1936) e Hazel 

(1943), inicialmente para o melhoramento animal. Tal índice, denominado clássico, combina 

linearmente os valores fenotípicos de interesse ponderados, por coeficientes determinados em 

função das variâncias e covariâncias genéticas e fenotípicos existentes entre os caracteres 

envolvidos, de forma que a correlação entre o agregado genotípico e o índice seja maximizada. 

O agregado genotípico é ponderado pelos pesos econômicos. Além da dificuldade de 

determinar os pesos econômicos, outra desvantagem deste índice é que podem ocorrer respostas 

indesejáveis nos caracteres individuais, principalmente quando esses caracteres são 

geneticamente correlacionados com caracteres que tem pesos econômicos altos, alta 

herdabilidade ou alta variância genética. 
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A fim de eliminar essas limitações, outros índices de seleção foram desenvolvidos. O 

índice base de Willians (1962) é uma combinação linear dos valores fenotípicos médios dos 

caracteres, os quais são ponderados diretamente pelos seus respectivos pesos econômicos, 

dispensando o uso de matrizes de variâncias e covariâncias genéticas. O índice de Mulamba e 

Mock (1978) hierarquiza os genótipos, inicialmente, para cada característica, por meio da 

atribuição de valores absolutos mais elevados àqueles de melhor desempenho. Por fim, os 

valores atribuídos a cada característica são somados, obtendo-se a soma dos ranks, que assinala 

a classificação dos genótipos (CRUZ; CARNEIRO, 2006). 

Rocha et al. (2017) propuseram o índice FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-

design) que segundo os autores, tem a capacidade de contornar problemas como 

multicolinearidade e atribuição de pesos econômicos. Neste índice, é realizada a análise de 

fatores exploratória, com o intuito de se extrair as cargas fatoriais da matriz de correlação 

genética. Posteriormente, são determinados os ideótipos baseando-se na combinação de fatores 

desejáveis e indesejáveis para o melhoramento genético, sendo que, o número de ideótipos vai 

depender do número de autovalores maiores ou iguais a um. Depois da determinação dos 

ideótipos, estima-se as distâncias genótipo-ideótipo, que são convertidas em uma estimativa de 

similaridade relativa, possibilitando assim, o ranqueamento dos genótipos. Além de resolver o 

problema da multicolinearidade e da atribuição de pesos econômicos, o índice considera a 

estrutura das correlações obtidas dos dados, e direciona os melhoristas na seleção de genótipos 

mais próximos ao ideótipo. 

Trabalhando com capim elefante, os autores fizeram uma comparação entre o FAI-

BLUP e o índice clássico de Smith-Hazel. Como resultado, o FAI-BLUP, indicou a seleção de 

15 genótipos com maior desempenho para combustão sem atribuição de pesos, livres de 

multicolinearidade, e os ganhos genéticos equilibrados foram preditos em sentido desejável 

para todos os caracteres mensurados, enquanto que, o índice clássico de Smith-Hazel, previu 

ganhos genéticos em sentido indesejável para lignina, relação celulose/lignina, digestibilidade 

in vitro da biomassa seca e nitrogênio. Além disso, em geral, os ganhos genéticos previstos pelo 

FAI-BLUP foram superiores aos previstos pelo índice de Smith-Hazel clássico. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 Locais de condução dos experimentos 

 

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

a) Área experimental da Embrapa Milho e Sorgo, localizada no município de Sete Lagoas 

em Minas Gerais, a uma altitude de 767 m, 19º27’ de latitude sul e de 44º14’49’’ de 

longitude oeste. Sete Lagoas está situada na região central do estado, apresenta 

temperatura média anual em torno de 23ºC e precipitação pluvial média anual de 1.403 

mm. O clima, segundo a classificação climática de Köppen, é o Cwa, temperado 

chuvoso com inverno seco e verão chuvoso, subtropical, com temperatura média do mês 

mais quente superior a 23,6ºC. O solo é classificado como latossolo vermelho com 

relevo suave ondulado. 

b) A área experimental situada no Centro de Desenvolvimento Científico e Tecnológico 

em Agropecuária – Muquém, da Universidade Federal de Lavras-UFLA, localizada no 

município de Lavras em Minas Gerais, a uma altitude de 932 m, 21º 14’ de latitude sul 

e 45º 00’ de longitude oeste. Lavras está situada ao sul do estado, apresenta temperatura 

média anual de 19,4 °C e a precipitação pluvial média anual de 1.529,7 mm. O clima, 

segundo a classificação climática de Köppen, é o Cwa, temperado chuvoso 

(mesotérmico) com inverno seco e verão chuvoso, subtropical, com temperatura média 

do mês mais quente superior a 22°C (fevereiro). O solo é classificado como latossolo 

vermelho-amarelo com relevo suave ondulado. 

 

3.2 Obtenção e avaliação das progênies 

 

A partir dos desempenhos agroindustriais per se foram selecionadas 15 linhagens 

restauradoras (R) para serem utilizadas como genitores para formação da população base do 

programa de seleção recorrente, visando o aumento do teor de açúcar. As linhagens R utilizadas 

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

Brandes, Dale, Roma e Ramada. 

Após definidas as linhagens parentais (R), estas foram semeadas em casa-de-vegetação 

para posterior etapa de recombinação, com auxílio de uma fonte de macho-esterilidade genética 
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nuclear considerando o gene ‘ms3’ (DOGGETT; EBERHART, 1968). Este gene na sua forma 

recessiva, sobrepõe à ação dos genes restauradores de fertilidade ‘Rf’ condicionando a macho-

esterilidade. A fonte de macho-esterilidade genética foi uma população desenvolvida para sorgo 

forrageiro. 

Posteriormente, foram realizados os cruzamentos artificiais de cada uma das linhagens 

parentais R (Ms3Ms3), com a fonte de macho-esterilidade (ms3ms3), obtendo-se as sementes da 

geração F1 (100% férteis). As plantas F1 foram autofecundadas, obtendo-se as sementes da 

geração F2, que foram misturadas e plantadas na geração seguinte em campo isolado. Na 

geração F2 foram identificadas e marcadas apenas as plantas macho-estéreis, as quais foram 

cruzadas aleatoriamente com as linhagens R, para obtenção do retrocruzamento 1 (F1RC1), 

visando aumentar a frequência de alelos ligados à produção de açúcar. 

As plantas de cada F1RC1 foram autofecundadas em casa de vegetação, obtendo-se as 

sementes da geração F2RC1, cuja segregação esperada era de ¼ Ms3Ms3: ½ Ms3ms3: ¼ ms3ms3. 

As sementes desta geração correspondem à primeira etapa de recombinação. As plantas do 

F2RC1 foram plantadas em campo isolado e marcadas durante o florescimento para 

identificação das plantas macho-estéreis, cuja proporção obtida nesta geração foi de 25%. Em 

seguida, foram separadas 100 sementes de cada planta macho-estéril da população F2RC1, que 

foram misturadas para formar um bulk e, posteriormente, semeadas em casa de vegetação, para 

recombinação.  

Destas, foram colhidas 300 panículas das plantas estéreis e separadas 100 sementes de 

cada para formar um novo bulk. Estas sementes foram plantadas novamente em casa de 

vegetação, constituindo-se a segunda etapa de recombinação. Durante o florescimento foram 

identificadas e marcadas as plantas macho-estéreis cuja proporção encontrada nesta etapa foi 

de 1/3 (33%) das plantas. 

Na segunda etapa de recombinação, foram colhidas 300 panículas das plantas estéreis e 

separadas 100 sementes de cada para formar um novo bulk. Estas sementes foram semeadas 

novamente em casa de vegetação, constituindo-se a terceira etapa de recombinação. Durante o 

florescimento, novamente foram identificadas e marcadas as plantas estéreis, cuja proporção 

encontrada foi de 50% das plantas nesta etapa. Esta foi a última etapa de recombinação para 

formação da população do ciclo zero e a proporção fenotípica de 1 fértil:1 estéril se mantém 

nas próximas gerações. 
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Da terceira recombinação, foram colhidas sementes de 300 panículas de plantas macho-

estéreis, que constituíram a população do ciclo zero (C0). Dessas sementes, foram escolhidas 

aquelas cujas plantas apresentaram maiores teores de sólidos solúveis no caldo para realização 

de ensaio de avaliação no campo na safra 2016/2017. Foram avaliadas 196 progênies de meios-

irmãos (PMI) em dois locais: Lavras e Sete Lagoas. Os experimentos foram instalados no 

delineamento em látice 14x14 com duas repetições em Lavras e três repetições em Sete Lagoas. 

O tamanho da parcela experimental foi de uma linha de três metros com espaçamento 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 começo de novembro, foi realizado o plantio manual na área experimental 

da UFLA, em Lavras. Previamente, foi realizado o preparo da área com aplicação do herbicida 

glifosato na dosagem de 3 L ha-1 e adubação com 480 kg ha-1 da formulação 08:28:16 de NPK 

nos sulcos de plantio.  

Após 15 dias de emergência foi realizado o desbaste, permitindo a manutenção de 

estande de aproximadamente 140.000 plantas por hectare.  O controle das plantas daninhas foi 

realizado mediante aplicação de herbicida químico pós-emergente à base de Atrazina, na 

dosagem de 3 kg ha-1 do ingrediente ativo, e com complementação por meio de controle 

mecânico. Em cada experimento foi feita a adubação de cobertura em torno de 30 dias após o 

plantio mediante aplicação de 200 kg ha-1 de ureia. Os demais tratos culturais foram realizados 

conforme recomendado para a cultura.  

A colheita foi realizada quando os grãos se apresentaram no estágio pastoso/duro, 120 

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

 

3.3 Caracteres mensurados 

 

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

a) Florescimento (FLOR, dias) – número 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 superfície do solo ao ápice da panícula. 
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c) Produção de massa verde (PMV, t.ha-1) – foram cortadas as plantas da parcela a 5,0 cm 

da superfície do solo. Em seguida, estas foram pesadas por meio de uma balança de 

suspensão digital, em kg. Os dados ao final foram expressos em t.ha-1. 

d) Sólidos solúveis totais (SST, °Brix) – determinado a partir do caldo por meio de um 

refratômetro digital de leitura automática, com correção automática de temperatura e 

resolução máxima 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-1) – determinado a partir da seguinte expressão:  

TBH =  
(PMV × SST)

100
 

3.4 Análise estatístico-genética 

 

A análise dos dados foi realizada utilizando-se a abordagem de modelos mistos, que 

combina o procedimento de estimação dos efeitos fixos via BLUE (melhor estimador linear 

não-tendencioso), dos efeitos aleatórios via BLUP (melhor preditor linear não-tendencioso) e o 

método de estimação de componentes de variância via REML (máxima verossimilhança 

restrita) (PATTERSON; THOMPSON, 1971). Foram realizadas as análises univariada e 

multivariada (five traits) por local e conjunta. 

a) Modelo Linear Misto Univariado 

As análises por local (EQUAÇÃO 1) e conjunta (EQUAÇÃO 2) para cada característica 

c foram realizadas de acordo com os seguintes modelos estatísticos; 

yc  = Xcβc + Zcbc + Wcgc + ec  

yc  = X1
cβ1

c + X2
cβ2

c + Z1
cb1

c + Wcgc + Tcic + ec  

em que;  

yc: vetor de dados fenotípicos da c-ésima característica;  

βc, β1
c , β2

c : vetor de efeitos fixos das repetições, dos locais e das repetições dentro de locais 

acrescidas da média geral, respectivamente; 

bc, b1
c: vetor de efeitos de blocos dentro de repetições, sendo bc ~ N(0, Iσb

2 ), e de blocos 

dentro de repetições nos locais, sendo b1
c ~ N(0, Iσb1

2  ) 

(1) 

(2) 
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gc: vetor de efeitos de progênies, sendo gc ~ N(0, Iσg
2);  

ic: vetor de efeitos da interação progênies x locais, sendo ic ~ N(0, Iσi
2); 

ec: vetor de efeitos do erro experimental, sendo ec ~ N(0, Iσe
2);  

Xc, X1
c, X2

c , Zc, Z1
c, Wc e Tc: matrizes de incidência dos efeitos fixos e aleatórios. 

σb
2, σb1

2 , σg
2, σi

2 e σe
2: variâncias de blocos dentro de repetições, de blocos dentro de repetições 

nos locais, de progênies, da interação progênies x locais e do erro experimental, 

respectivamente. 

b) Modelo Linear Misto Multivariado 

As análises multivariadas dos cinco caracteres por local (EQUAÇÃO 3) e conjunta 

(EQUAÇÃO 4) foram realizadas de acordo com os seguintes modelos estatísticos; 

y = Xβ + Zb + Wg + e  

y = X1β1 + X2β2 + Z1b1 + Wg + Ti + e  

em que;  

y: vetor de dados fenotípicos dos caracteres;  

β, β1, β2: matriz de efeitos fixos das repetições, dos locais e das repetições dentro de locais 

acrescidas da média geral, respectivamente; 

b, b1: vetor de efeitos de blocos dentro de repetições, sendo b ~ NMV (0, B), e de blocos 

dentro de repetições nos locais, sendo b1 ~ NMV (0, B1) 

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

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

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

X, X1, X2, Z, Z1, W e T: matrizes de incidência dos efeitos fixos e aleatórios. 

B, B1, G, S e R: matrizes de variâncias e covariâncias do efeito de bloco dentro de repetições, 

bloco dentro de repetições nos locais, progênies, interação progênies 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 gráfico Q-Q plot (WILK; 

GNANADESIKAN, 1968). A significância das variâncias associadas aos efeitos aleatórios foi 

verificada pelo teste da razão de verossimilhanças (Likelihood Radio Test) na análise 

univariada, e pelo teste de Wald na análise multivariada. 

(3) 

(4) 
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A partir das estimativas das componentes de variância foi estimada a correlação das 

progênies através dos locais (rB) para cada caráter e a herdabilidade na média de progênies (h2) 

conforme as seguintes expressões:  

rB =  
σg

2

σg
2+ σi

2   h2 (%)= (1 −  
PEV̅̅ ̅̅ ̅̅

σg
2 ) x 100 

em que: PEV̅̅ ̅̅ ̅: variância média dos erros de predição. 

Também foi estimada a acurácia seletiva (rg̃g) (RESENDE; DUARTE, 2007) através da 

raiz quadrada da herdabilidade (h2). 

Para verificar a associação entre caracteres, foram estimadas as correlações genéticas 

(rg(X,Y)
) e residuais (re(X,Y)

) entre os caracteres avaliados, de acordo com as seguintes expressões 

(FALCONER; MACKAY, 1996):  

rg(X,Y)
=  

σgxy

√σgx
2 ×σgy

2  
 re(X,Y)

=  
σexy

√σex
2 × σey

2
 

em que: σgxy
: covariância genética entre o desempenho das progênies para os caracteres x e y; 

σgx
2

 e σgy
2

: variâncias genéticas das progênies para os caracteres x e y; σexy
: covariância residual 

entre o desempenho das progênies para os caracteres x e y; σex
2 e σey

2 : variâncias residuais das 

progênies para os caracteres x e y. 

As análises estatísticas pela abordagem de modelos mistos foram realizadas por meio 

do software R Core Team (2018), sendo que, a análise univariada foi realizada pelo pacote lme4 

(BATES et al., 2015) e a análise multivariada pelo pacote sommer (COVARRUBIAS-

PAZARAN, 2016) versão 3.7 utilizando-se o algoritmo de Newton-Raphson. 

 

3.5 Estratégias de seleção 

 

Foram utilizadas quatro estratégias para proceder a seleção multicaracteres das 20 

melhores progênies com base nas médias BLUPs das análises univariada e multivariada. A 

direção de seleção foi no sentido de diminuir o tempo para florescimento. e aumentar a altura 

de plantas, produção de massa verde, sólidos solúveis totais e toneladas de brix por hectare. 
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a) Seleção direta (SD) - Seleção praticada para o caráter TBH. 

b) Índice aditivo (IA) - Foi estimado pela expressão a seguir, conforme descrito por 

Resende (2007b): 

IAj
=  ∑ ĝcj

5

c=1

×  wi  ×  
1

σgc

 

em que:  IAj
: valor do índice associado a uma progênie j; ĝcj: valor genético predito da progênie 

j para o caráter c; wc: peso econômico associado com o caráter. Foi admitido peso igual a um 

para todos os caracteres; σgc
: estimativa do desvio padrão genético para o caráter c. 

a) Índice da soma de postos (IMM) - Foi estimado a partir dos postos ou ranks das progênies 

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

I(MM)𝑗
=  ∑ rcj

5

c=1

 

em que: I(MM)𝑗
: valor do índice associado a progênie j; rcj: classificação (ou “rank”) de uma 

progênie j em relação ao caráter c;  

b) Índice de seleção FAI-BLUP (IFB) 

Foi aplicado o índice FAI-BLUP (factor analysis and genotype-ideotype distance), que 

combina a técnica de análise de fatores (exploratory factor analysis), com a proposição de 

ideótipos (confirmatory factor analysis), de modo a explorar a covariância existente entre os 

caracteres avaliados, conforme proposto por Rocha et al. (2017).  

Com os BLUPs obtidos nas análises univariada e multivariada, foi realizada uma análise 

de fatores. Com base na análise de fatores foi determinado o número de ideótipos, onde o 

estimador utilizado foi; 

NI = 2n 

em que: NI:  número de ideótipos; n: número de fatores. 

 O ideótipo favorável obtido foi no sentido de aumentar as variáveis AP, PMV, SST, 

TBH e diminuir a variável FLOR. Por outro lado, o ideótipo desfavorável foi no sentido 

contrário, ou seja, diminuir as variáveis AP, PMV, SST, TBH e aumentar a variável FLOR 

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

um. Depois do estabelecimento dos ideótipos, as distâncias entre as progênies avaliadas e os 
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ideótipos favoráveis foram calculadas e transformadas em uma medida de similaridade relativa, 

que possibilitou o ranqueamento dos genótipos, determinada pela seguinte expressão: 

Pjk =  

1

djk

∑
1

djk

n,m
j,k=1

 

em que: Pjk: similaridade relativa da progênie j ao ideótipo k; djk: distância da progênie j ao 

ideótipo k – baseada na distância euclidiana média padronizada. 

 O ganho esperado (GS %) com cada estratégia de seleção foi estimado com base nos 

BLUPs das 20 melhores progênies pela seguinte expressão: 

GS (%) =  
BLUPs̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅

c

Y̅c

 x 100 

em que: BLUPs̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅̅ ̅
c: médias do BLUPs das progênies de melhor desempenho de acordo com a 

intensidade de seleção aplicada (10%) para o caráter c; Y̅c : média aritmética das progênies para 

o caráter c em avaliação. 
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4 RESULTADOS 

 

Observou-se variância genética (σg
2) não nula (P < 0,05) entre progênies para todos os 

caracteres avaliados em ambos os locais (TABELAS 1 e 2). A herdabilidade (h2) é um 

parâmetro de grande importância para os melhoristas, por estar relacionada à proporção relativa 

das influências genéticas. Na análise univariada em Lavras, o caráter 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 variável FLOR (84,23%) 

enquanto a menor foi de AP (35,32%). Observou-se um incremento nas estimativas de 

herdabilidade pela análise multivariada para todos os caracteres, sendo que, em Lavras, o menor 

valor de herdabilidade foi do caráter AP (76,18%) e em Sete Lagoas foi SST (48,92%) 

(TABELAS 1 e 2).  

Nas análises univariada e multivariada para os dois locais, observou-se uma acurácia 

seletiva (rg̃g) de moderada a alta (RESENDE; DUARTE, 2007). A rg̃g na análise univariada 

em Lavras variou entre 55,65% para o caráter sólidos solúveis totais (SST) e 90,52% para o 

caráter florescimento (FLOR) (TABELA 1), enquanto que em Sete Lagoas, os valores de rg̃g 

flutuaram de 59,42% para a altura de plantas (AP) a 91,81% para FLOR (TABELA 2). A análise 

multivariada propiciou estimativas mais elevadas de acurácia para todos os caracteres em 

ambos os locais. Em Lavras a rg̃gvariou entre 87,28% para o caráter AP e 91,68% para o caráter 

toneladas de brix por hectare (TBH) (TABELA 1), enquanto que em Sete Lagoas a variação foi 

de 69,94% para o caráter SST e 92,60% para FLOR (TABELA 2). 

 



 

 

 

 

Tabela 1- Estimativas da variância entre progênies (𝜎𝑔
2), variância do erro (𝜎𝑒

2), média (𝑌̅), herdabilidade na média das progênies (ℎ2) e acurácia 

seletiva (𝑟𝑔̃𝑔) para os caracteres agroindustriais avaliados em Lavras na safra 2016/2017 via abordagem univariada (UNI) e multivariada 

(MULTI). 

 

PARÂMETRO 

LAVRAS 

FLOR AP PMV SST TBH 

UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI 

σg
2 21,76* 20,01* 0,027* 0,025* 170,79* 171,28* 0,94* 1,01* 5,28* 5,55* 

σe
2 9,58 10,93 0,04 0,04 155,09 150,54 3,92 3,85 5,12 4,82 

Y̅ 78,88 78,88 3,16 3,16 57,64 57,64 13,58 13,58 7,93 7,93 

h2 (%) 81,22 86,65 55,22 76,18 68,18 81,52 30,96 82,96 65,95 84,06 

rg̃g (%) 90,12 93,09 74,31 87,28 82,57 90,29 55,65 91,08 81,21 91,68 

FLOR – florescimento (dias); AP – altura da planta (m); PMV – produção de massa verde (t ha-1); SST – teor de sólidos solúveis totais (°Brix); TBH – toneladas de brix por 

hectare (t ha-1). 

*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste de razão de verossimilhanças (LRT) na análise univariada e pelo teste de Wald na análise multivariada. 

Fonte: Do autor (2019). 
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Tabela 2 - Estimativas da variância entre progênies (𝜎𝑔
2), variância do erro (𝜎𝑒

2), média (𝑌̅), herdabilidade individual (ℎ2) e acurácia seletiva (𝑟𝑔̃𝑔) 

para os caracteres agroindustriais avaliados em Sete Lagoas na safra 2016/2017 via abordagem univariada (UNI) e multivariada 

(MULTI). 

 

PARÂMETRO 

SETE LAGOAS 

FLOR AP PMV SST TBH 

UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI 

σg
2 15,89* 16,20* 0,019* 0,02* 78,13* 78,89* 0,69* 0,67* 1,66* 1,68* 

σe
2 8,18 8,11 0,099 0,099 68,58 68,60 2,16 2,19 1,83 1,81 

Y̅ 71,24 71,24 3,11 3,11 55,45 55,45 12,28 12,28 6,82 6,82 

h2 (%) 84,23 85,75 35,32 63,62 76,83 79,62 47,30 48,92 71,96 76,72 

rg̃g (%) 91,81 92,60 59,42 79,76 87,65 89,23 68,77 69,94 84,82 87,59 

FLOR – florescimento (dias); AP – altura da planta (m); PMV – produção de massa verde (t ha-1); SST – teor de sólidos solúveis totais (°Brix); TBH – toneladas de brix por 

hectare (t ha-1). 

*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste de razão de verossimilhanças (LRT) na análise univariada e pelo teste de Wald na análise multivariada. 

Fonte: Do autor (2019). 
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Houve variância genética entre progênies (σg
2) não nula (P < 0,05) para a maioria dos caracteres 

avaliados, com exceção do caráter sólidos solúveis totais (SST) na análise multilocais 

univariada (TABELA 3). A variância da interação (σi
2) foi significativa (P < 0,05) para PMV, 

SST e TBH. Isso indica que as progênies apresentaram desempenho relativo não coincidente 

nos dois locais para esses caracteres. A acurácia seletiva (rg̃g) variou de 48,22% para SST a 

94,30% para FLOR. As estimativas de herdabilidade (h2) 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 seleção de progênies superiores para o caráter SST.  

A análise multilocais multivariada (TABELA 3) gerou estimativas de maior magnitude 

da σg
2 para os caracteres FLOR, AP, PMV e TBH. Assim como a análise univariada, houve 

variância genética não nula (P < 0,05) para a maioria dos caracteres avaliados, com exceção do 

caráter sólidos solúveis totais (SST) e a variância da interação (σi
2) foi significativa (P < 0,05) 

somente para os caracteres PMV, SST e TBH na análise multivariada. A correlação genotípica 

(rB) média do desempenho das progênies através dos ambientes, indica a confiabilidade no 

ordenamento dos melhores genótipos nos ambientes testados. De maneira geral, foi observada 

uma alta estimativa de rB para os caracteres FLOR (0,97) e AP (1,00) o que ratifica a ausência 

de interação progênies x locais. 

Embora a estimativa da σg
2 entre progênies para o caráter SST tenha sido menor na 

análise multivariada, deve-se considerar que esta não foi significativa (P < 0,05) em ambas 

abordagens (univariada e multivariada). Além disso, a análise multivariada propiciou maiores 

estimativas de herdabilidade (h2) e acurácia seletiva (rg̃g) para todas variáveis em estudo, 

quando comparada à análise univariada. As estimativas de rg̃g foram altas para todos os 

caracteres, variando de 86,97% para AP e 95,55% para FLOR. Enquanto que as estimativas de 

herdabilidade (h2) variaram entre 75,63% para AP e 91,22% para FLOR. 

 



 

 

 

 

Tabela 3 -  Estimativas da variância genética entre progênies (𝜎𝑔
2), variância da interação progênies x locais (𝜎𝑖

2), variância do erro (𝜎𝑒
2), 

herdabilidade na médias de progênies (ℎ2), acurácia seletiva (𝑟𝑔̃𝑔) e correlação das progênies através dos locais (𝑟𝐵) para os 

caracteres agroindustriais avaliados em Lavras e Sete Lagoas na safra 2016/2017 via abordagem univariada (UNI) e multivariada 

(MULTI). 

 

PARÂMETRO 

MULTILOCAIS 

FLOR AP PMV SST TBH 

UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI UNI MULTI 

σg
2 17,76* 17,95* 0,022* 0,023* 88,09* 89,80* 0,28n.s. 0,27n.s. 2,13* 2,16* 

σi
2 0,51n.s. 0,40n.s 0,00n.s. 0,00n.s 36,93* 39,64* 0,63* 0,72* 1,37* 1,55* 

σe
2 8,85 8,91 0,075 0,076 98,08 95,29 2,75 2,70 2,90 2,79 

h2 (%) 88,93 91,22 58,79 75,63 68,97 83,63 23,25 79,64 61,52 91,13 

rg̃g (%) 94,30 95,55 76,68 86,97 83,05 91,45 48,22 89,24 78,44 95,46 

rB 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 – produção de massa verde (t ha-1); SST – teor de sólidos solúveis totais (°Brix); TBH – 

toneladas de brix por hectare (t ha-1). 
n.s. e * - não significativo e significativo a 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste de razão de verossimilhanças (LRT) na análise univariada e 

pelo teste de Wald na análise multivariada.  

Fonte: Do autor (2019). 

 

3
9
 



40 

 

 

 

As estimativas do coeficiente de correlação genética (rg) e ambiental (re) entre as cinco 

características avaliadas em Sete Lagoas e Lavras, estão apresentadas na Tabela 4. Nota-se que 

houve correlação genética positiva e significativa para a maioria das características, o que 

demonstra que o aumento em uma característica influenciou no aumento de outra. O caráter 

TBH apresentou uma correlação de alta magnitude com todos os caracteres; FLOR (0,90), AP 

(0,82) e PMV (0,99). Isso é um indicativo que a seleção realizada com base no TBH, 

proporcionaria ganhos positivos e satisfatórios para as demais. Outras correlações genéticas 

positivas e elevadas foram observadas entre: PMV e FLOR (0,83) e PMV e AP (0,82).  

A correlação residual indica se duas características envolvidas são afetadas pela 

variação ambiental de modo análogo e na mesma direção. Foi observada uma correlação 

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 direção. Por outro lado, para os 

caracteres PMV e FLOR foi observada uma correlação negativa (-0,17), demostrando que o 

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

 

Tabela 4 - Estimativas do coeficiente de correlação genética (acima da diagonal) e residual 

(abaixo da diagonal) via análise 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 n.s. 0,90* 

AP 0,02n.s. - 0,82* 0,49 n.s. 0,82* 

PMV -0,17* 0,24* - 0,61 n.s. 0,99* 

SST 0,004 n.s. -0,08* 0,09* - 0,71 n.s. 

TBH -0,11* 0,14* 0,82* 0,61* - 
FLOR – florescimento (dias); AP – altura da planta (m); PMV – produção de massa verde (t ha-1); SST – teor de 

sólidos solúveis totais (°Brix); TBH – toneladas de brix por hectare (t ha-1). 
n.s. e * - não significativo e significativo a 5% de probabilidade, respectivamente;  

Fonte: Do autor (2019). 

 

Os resultados em termos de ganhos percentuais esperados com a seleção via diferentes 

estratégias de seleção e abordagens de análise, estão apresentados na Figura 1. Na abordagem 

univariada, a estimativa média de ganho com a seleção foi de 6,2% (FLOR), 4,02% (AP), 23,3% 

(PMV), 2,42% (SST) e 29,4% (TBH). A seleção direta e o índice FAI/BLUP mostraram-se 

promissores nessa abordagem, pois proporcionaram ganhos equilibrados para PMV, SST e 

TBH. Os índices de Mulamba e Mock e aditivo não se mostraram eficientes na abordagem 

univariada. Os ganhos estimados por eles, foram abaixo do ganho médio para as variáveis PMV 
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e TBH. Todavia, estes selecionaram progênies 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 seleção para todos os 

caracteres. Todas as estratégias proporcionaram ganhos mais equilibrados nesta abordagem. A 

seleção direta e o índice aditivo selecionaram as mesmas progênies e, com isso, os ganhos foram 

iguais para todos os caracteres. Estes proporcionaram a maior estimativa de ganho para o caráter 

TBH (37,5%) enquanto que, para SST, o ganho ficou abaixo da média (6,1%). O índice 

FAI/BLUP propiciou estimativas de ganho com a seleção muito equilibradas, ficando acima do 

ganho médio obtido na abordagem multivariada. 
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Figura 1 -    Representação gráfica do ganho genético estimado com a seleção (%) dos caracteres 

agroindustriais avaliados em Lavras e Sete Lagoas na safra de 2016/2017 obtidos 

pelos índices de seleção aplicados com base na análise univariada (UNI) e 

multivariada (MULTI). 

Características: FLOR – florescimento (dias); AP – altura da planta (m); PMV – produção de massa verde (t ha-1); 

SST – teor de sólidos solúveis totais (°Brix); e TBH – toneladas de brix por hectare (t ha-1). 

Fonte: Do autor (2019). 
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5 DISCUSSÃO 

 

O sucesso com a seleção, em qualquer programa de melhoramento, depende da 

existência de variabilidade genética entre os genótipos sob teste (BERNARDO, 2002; 

FALCONER; MACKAY, 1996). Nas análises por locais, foram observadas variâncias entre 

progênies para todos os caracteres mensurados, enquanto na análise conjunta, não foi constatada 

variação genética significativa para SST (TABELA 3). Em outros trabalhos presentes na 

literatura, também foi observada variabilidade entre genótipos de sorgo sacarino (ALMEIDA 

FILHO et al., 2016; FRANÇA et al., 2016; LEITE et al., 2017; LOMBARDI et al., 2015; 2018).  

Um aspecto importante em experimentos dessa natureza, é uma elevada precisão 

experimental, o que garante estimativas mais acuradas e, consequentemente, resultados mais 

confiáveis. Esta é influenciada tanto pelo caráter como pelo ambiente em questão e pode ser 

avaliada pela acurácia seletiva, que é um dos parâmetros mais relevantes para a qualidade de 

um experimento, pois ela representa a correlação entre o valor genotípico verdadeiro do 

tratamento genético e o valor estimado ou predito, a partir das informações dos experimentos 

(RESENDE; DUARTE, 2007).  

Segundo a classificação proposta pelos mesmos autores, os valores de acurácia na 

análise multilocais podem ser classificados em alto e muito alto para quase todos os caracteres, 

exceto para o caráter SST na análise univariada. A menor acurácia para o SST (TABELA 3) 

pode ter ocorrido em decorrência das flutuações ambientais, especialmente a precipitação 

observada durante a colheita do experimento em Lavras, o que segundo Borém et al. (2014) 

pode ter levado à diluição dos sólidos solúveis do colmo. Ao contrário do que foi observado 

neste trabalho, França et al. (2016) e Leite et al. (2017), estudando a seleção simultânea em 

progênies de sorgo sacarino encontraram valores de acurácia considerados altos para SST (0,84 

e 0,88, respectivamente).  

Assim como a acurácia, a herdabilidade é também um parâmetro importante para os 

melhoristas de plantas, pois ela está relacionada com a intensidade relativa das influências 

genéticas e ambientais na manifestação fenotípica dos caracteres (RAMALHO et al., 2012a). 

A análise multivariada propiciou incremento nas estimativas de herdabilidade para aqueles 

caracteres que apresentaram valores de baixa magnitude na análise univariada. Isto ocorreu em 

função de serem recuperadas mais informações da população para estimação desse e de outros 

parâmetros na análise multivariada (PIEPHO et al., 2008). Nesta condição, com a presença de 
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altas estimativas de herdabilidade, tem-se um ambiente favorável a ganhos elevados com a 

seleção (FALCONER; MACKAY, 1996; GERALDI, 1997; NEVES et al., 2011). Contudo, 

vale salientar que a herdabilidade é uma propriedade não somente de um caráter, mas também 

da população e das condições ambientais as quais os indivíduos são submetidos (FALCONER; 

MACKAY, 1996). 

Utilizando a abordagem de modelos mistos univariada, França 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 variável SST foi bem superior à observada 

na análise univariada neste trabalho. Todavia, em coincidência 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 variável é fortemente influenciada 

pelas flutuações do ambiente.  

Em ensaios de avaliação genotípica, a interação progênies x locais tem papel 

fundamental e pode influenciar fortemente no processo de seleção dos genótipos superiores. 

Ela é resultante da combinação dos fatores ambientais, fisiológicos e adaptativos, associados 

aos genótipos. Essa interação quantifica o comportamento diferenciado dos genótipos diante 

das variações ambientais (CRUZ; CARNEIRO, 2006). Segundo Ramalho et al. (2012a), o 

efeito  do ambiente se deve a combinação de fatores previsíveis e imprevisíveis. Quando se 

observa os locais em que foram conduzidos os experimentos (Lavras e Sete Lagoas), estes 

apresentam diferenças com relação ao regime de chuvas, temperatura, altitude, dentre outras. 

Esse fato justifica o efeito significativo da variância da interação progênies x locais verificado 

para expressão dos caracteres PMV, SST e TBH (TABELA 3). Na literatura, alguns trabalhos 

são reportados com a cultura do sorgo sacarino, demonstrando o impacto da interação progênies 

x locais (SOUZA et al., 2013; LOMBARDI et al., 2018; MOCOEUR et al., 2015). 

Neste trabalho, quando se observa os resultados obtidos para o caráter SST, nota-se a 

importância de ensaios de estabilidade e adaptabilidade. Nas análises por locais, foi observada 

a presença de variância genética significativa entre progênies (TABELA 1 e 2), já na análise 

multilocais esta não foi observada, porém, a interação progênies x locais foi significativa 

(TABELA 3). Esse fato demonstra que variância genética foi inflacionada pelo efeito da 

interação progênies x locais nos experimentos de Lavras e Sete Lagoas. Quando este efeito foi 

contemplado no modelo estatístico, parte da variância genética foi absorvida pelo mesmo. De 

acordo com trabalhos de Gutjahr et al. (2013) e Murray et al. (2009), o caráter SST possui uma 
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herança um pouco complexa e, assim, sofre grande influência do ambiente. Vários fatores têm 

impacto no teor final de sólidos solúveis totais, dentre eles: mudanças no comprimento do dia, 

intensidade de radiação, além de alterações nas condições de solo, fertilidade do solo, resposta 

diferenciadas à adubação (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 interação para as variáveis PMV e SST. 

De modo geral a análise multivariada propiciou estimativas de maior magnitude para 

vários parâmetros. Na análise conjunta, foram obtidas maiores estimativas de variâncias 

genética entre progênies para quase todos os caracteres, com exceção de SST, e também 

maiores estimativas de acurácia e herdabilidade (TABELA 3). Segundo Piepho e Möhring 

(2006), optar pela análise multivariada ao invés da univariada será preferível quando os 

caracteres avaliados apresentarem uma alta correlação genética. Segundo Schaeffer (1984), em 

situações onde as herdabilidades para as características avaliadas são iguais, a eficiência de 

seleção do BLUP multivariado em relação ao univariado, depende apenas da diferença absoluta 

entre a correlação genética e ambiental das variáveis analisadas. Já em estudos de simulação 

realizados por Bauer e Léon (2008), com diferentes herdabilidades e cenários de correlação 

genética e ambiental, a análise multivariada propiciou maiores estimativas que a univariada, em 

situações onde os caracteres foram negativamente correlacionados. 

Seguindo o estudo realizado por Schaeffer (1984), para os caracteres PMV e FLOR tem-

se uma situação na qual a análise multivariada seria muito eficiente, pois a diferença absoluta 

entre a correlação genética (0,83) e a residual (-0,17) foi de 1 (TABELA 4). Outra explicação 

para o incremento significativo obtido na análise multivariada, seria a grande diferença entre as 

estimativas de herdabilidade observadas na análise univariada aliada (TABELA 3) a uma alta 

correlação genética observada para a maioria dos caracteres (TABELA 4) (PIEPHO; 

MÖHRING, 2006; RESENDE, 2007a). 

O estudo realizado por Viana et al. (2010), teve como objetivo comparar a seleção entre 

e dentro de famílias de meio irmãos de milho pipoca, por meio de análise univariada e bivariada, 

para os caracteres capacidade de expansão e produção. Como resultado, os autores observaram 

que a análise bivariada forneceu estimativas de acurácia superiores quando comparada à análise 

univariada. Além disso, a superioridade da análise bivariada foi devido a grande diferença entre 

correlação genética e ambiental. Conclusões semelhantes foram obtidas por outros autores 

trabalhando com seringueira (COSTA et al., 2002), sorgo granífero (ALMEIDA FILHO et al., 
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2016), milho (MENDONÇA et al., 2017), milho doce (ENTRINGER et al., 2016) e milho 

pipoca (EMATNÉ et al., 2018). 

Em um programa de melhoramento é importante identificar os caracteres que 

apresentam alta correlação com o caráter principal com maior efeito direto no sentido favorável 

à seleção, a fim de que a resposta correlacionada por meio da seleção indireta seja eficiente 

(CRUZ; CARNEIRO, 2006; LEITE et al., 2017; LOMBARDI et al., 2015; PARRELLA, 2011). 

Uma alta estimativa da correlação facilita o processo de seleção de genótipos que atendam às 

exigências do mercado, ou seja, permite ao melhorista selecionar ou reduzir, o número de 

características a serem avaliadas, sem a necessidade de medições adicionais (RAMALHO et 

al., 2012a). Este trabalho sugere a possibilidade de ganho futuro com a seleção indireta, uma 

vez que foi observada uma correlação genética de alta magnitude e positiva entre TBH e o 

restante dos caracteres (TABELA 4). Segundo Falconer e Mackay (1996), a correlação alta e 

positiva é um indicativo que os caracteres são controlados pelos mesmos genes ou são genes 

ligados muito próximos. 

Na literatura, trabalhos foram realizados visando estimar as correlações existentes entre 

os caracteres normalmente avaliados na cultura do sorgo sacarino. França et al. (2016), também 

observaram uma alta correlação genética entre os caracteres PMV e TBH (0,80). Estimando a 

correlação genética através dos BLUPs, Ritter et al. (2008) observaram uma estimativa de 

correlação genética muito próxima a que foi encontrada neste trabalho para os caracteres FLOR 

e AP. Os autores ainda encontraram uma correlação de baixíssima magnitude e negativa entre 

os caracteres FLOR e SST, assim como Shukla et al. (2017). Em contrapartida, Murray et al., 

(2008b) estimaram uma correlação genética moderada e positiva para FLOR e SST. Esta 

correlação positiva seria um complicador nos programas de melhoramento de sorgo sacarino, 

pois dificultaria a seleção de genótipos mais precoces e com maior capacidade de produção de 

açúcares. 

No sorgo sacarino o acúmulo de açúcares ocorre após o florescimento (ALMODARES; 

HADI, 2009; RATNAVATHI et al., 2011; REGASSA; WORTMANN, 2014), portanto, é 

desejável selecionar progênies que sejam precoces e com elevado teor de açúcar. A seleção de 

genótipos mais precoces é interessante do ponto de vista prático, pois o plantio do sorgo ocorre 

em áreas de renovação de canaviais que ocorrem normalmente de cinco em cinco anos e, com 

isso, disponibiliza-se mais cedo a área para novo plantio de cana. Contudo, vale destacar que o 
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avanço de progênies com diferentes dias para florescimento é interessante, pois permite uma 

melhor distribuição das atividades durante a colheita. 

No que concerne à seleção, uma questão sempre em destaque é acerca da estratégia de 

seleção multicaracteres a ser adotada, uma vez que o ideótipo envolve uma série de 

característica de interesse. Para sorgo sacarino, o ideótipo consiste em uma produtividade 

mínima de biomassa de 60 t ha-1, extração mínima de açúcar total de 80 kg t-1 de biomassa, 

conteúdo mínimo de açúcar total no caldo de 12,5%, produção mínima de etanol de 60 L t-1 de 

biomassa e período de utilização industrial mínimo de 30 dias (PARRELLA, 2011; BORÉM et 

al., 2013). Sabendo disso, o melhorista necessita selecionar baseando-se em vários caracteres, 

e uma forma de aumentar o êxito com a seleção é pela utilização dos índices de seleção, visto 

que esses permitem a seleção simultânea de várias características de interesse (CRUZ; 

CARNEIRO, 2006; RAMALHO et al., 2012a; RESENDE, 2004). 

Quando a seleção é praticada em determinado caráter, normalmente irá proporcionar 

alterações em outras, em virtude de correlações genéticas. Tal fato é denominado resposta 

correlacionada à seleção e o seu sentido pode ou não ser de interesse do melhorista (CRUZ; 

CARNEIRO, 2006). Neste estudo, a seleção direta proporcionou resultados conjuntos 

satisfatórios em ganhos indiretos para quatro das cinco características avaliadas (AP, PMV, 

SST e TBH) (FIGURA 1). Segundo Hallauer (1980) a alta correlação genética obtida entre as 

variáveis, aliada a alta herdabilidade nas características secundárias, tende a propiciar ganhos 

genéticos satisfatórios para todas. Em situações como esta, a resposta com a seleção é rápida e 

bastante eficiente (BERNARDO, 2002). Trabalhando com a cultura da cana-de-açúcar, Dutra 

Filho et al. (2012) constataram que é possível obter ganhos genéticos satisfatórios para um 

conjunto de característica pela prática da seleção direta. Por outro lado, Martins et al. (2003), 

trabalhando com eucalipto, observaram que a eficiência da seleção univariada direta e indireta 

em eucalipto não proporcionaram resultados conjuntos satisfatórios em ganhos nas 

características avaliadas.   

O índice de Mulamba e Mock é baseado no ordenamento dos genótipos quanto ao 

caráter desejado e, posteriormente, na soma destes postos, baseado nos múltiplos caracteres 

(CRUZ; CARNEIRO, 2006). Neste trabalho verificou-se que este índice não se mostrou 

promissor, pois apresentou as menores estimativas de ganho com a seleção para os caracteres 

PMV e TBH na abordagem univariada e AP, PMV e TBH na análise multivariada (FIGURA 

1). A ineficiência na obtenção de ganhos satisfatórios na cultura do sorgo sacarino pelo índice 
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de Mulamba e Mock, também foi observado por França et al. (2016), por meio da abordagem 

de modelos mistos univariada, uma vez que este índice propiciou as menores estimativas de 

ganho com a seleção para todos os caracteres mensurados pelos autores, sendo alguns 

semelhantes aos aqui utilizados (PMV, SST e TBH). Por outro lado, trabalhando com famílias 

de irmãos completos em cana-de-açúcar, Almeida et al. (2014) observaram a grande 

possibilidade de sucesso no programa de melhoramento utilizando-se o índice de Mulamba e 

Mock, o qual permitiu ganhos genéticos simultâneos superiores.  

A utilização do índice aditivo aliado a abordagem univariada, não se mostrou 

promissora, uma vez que proporcionou estimativas de ganho muito baixas. Para o caráter 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 caráter diretamente relacionado à produção de 

etanol (LOMBARDI et al., 2015). Entretanto, sua utilização aliada a abordagem multivariada 

se mostrou muito eficiente, propiciando estimativas de ganho iguais aquelas obtidas pela 

seleção direta com a abordagem multivariada.  

Em um estudo realizado com a cultura do milho, Mendonça et al. (2017) buscaram a 

seleção de genótipos que agregassem as características tolerância a estresse por nitrogênio e 

uso eficiente do nitrogênio. Os pesquisadores optaram pela utilização da abordagem univariada 

e multivariada, aliada a vários índices de seleção, dentre eles, o índice aditivo e o de Mulamba 

e Mock. Para a análise multivariada foi observado um incremento nas estimativas de ganho 

com a seleção e ambos os índices proporcionaram estimativas de ganho muito próximas, seja 

na abordagem univariada ou na multivariada. Contudo, resultados divergentes foram obtidos 

por Entringer et al. (2016), com milho doce. Os autores concluíram que o uso do índice aditivo 

aliado a abordagem multivariada proporcionou maiores estimativas de ganho e foi mais 

eficiente na seleção de progênies do que o índice de Mulamba e Mock. Este último, está de 

acordo com os resultados encontrados neste trabalho. 

Pelo índice FAI/BLUP, em ambas abordagens testadas, todas características foram 

explicadas por apenas um fator. Esse fator é uma variável abstrata e adicional que foi obtida 

pela redução das cinco características originais na análise de componentes principais. O motivo 

de todas as variáveis terem sido agrupadas em um fator, significa que todas têm alta correlação 

entre si (CRUZ; CARNEIRO, 2006). A utilização do índice FAI/BLUP com os BLUPs 

multivariados se mostrou uma alternativa interessante, visto que neste trabalho proporcionou 

ganhos equilibrados para quase todos as variáveis, sendo que, para o caráter TBH, sua 
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estimativa foi muito próxima daquela obtida com a seleção direta e pelo índice aditivo. 

Entretanto, a estimativa para o ganho com FLOR foi a mais alta quando comparada as outras 

estratégias. Esses resultados indicam a eficiência do índice FAI/BLUP em proporcionar ganhos 

desejáveis para um conjunto de caracteres que tem grande impacto na produção de etanol, mas 

ao mesmo tempo, dificultaria a seleção de progênies mais precoces. 

Os idealizadores do FAI/BLUP (ROCHA et., 2017) utilizaram as médias BLUP 

univariadas, afirmando que a análise de fatores contemplaria a correlação existente entre as 

variáveis. 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 seleção para esse índice.  

Foi observada a eficiência deste índice, quando comparado ao índice clássico de Smith 

e Hazel (ROCHA et., 2017). Os autores afirmam que o FAI/BLUP proporcionou a seleção de 

genótipos de capim elefante sem a necessidade de atribuir pesos aos caracteres e proporcionou 

ganhos genéticos equilibrados em sentido desejável para todos os caracteres mensurados, 

enquanto que, o índice clássico, previu ganhos genéticos indesejáveis para algumas variáveis. 

Visando a seleção de famílias endogâmicas de feijoeiro através do índice FAI/BLUP, Nunes 

(2017) afirmou que o índice foi eficiente em proporcionar ganhos equilibrados para um 

conjunto de caracteres, mesmo na presença de interação genótipos x ambientes, e proporcionou 

a seleção de famílias com um elevado potencial, visando a extração de linhagens. Por ser um 

índice proposto a pouco tempo, relatos de sua utilização na literatura ainda são escassos.  

Assim como ocorreu para as estimativas de acurácia, herdabilidade e parâmetros 

genéticos, a abordagem multivariada também gerou uma melhor eficiência na seleção dos 

genótipos superiores, resultando em estimativas de ganho com a seleção mais elevada do que 

aquelas obtidas com base na abordagem univariada. 
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6 CONCLUSÕES 

 

A análise multivariada proporcionou estimativas de parâmetros genéticos e predições 

de valores genéticos mais acurados em relação a análise univariada. 

A seleção direta para o caráter TBH e o índice FAI/BLUP, resultaram em estimativas 

de ganhos genéticos equilibrados, tanto na abordagem univariada como na abordagem 

multivariada, possibilitando a identificação de progênies que associam elevados desempenhos 

agronômicos. 

O procedimento multivariado propiciou ganhos muito próximos para todas as 

estratégias de seleção, e mostrou-se superior ao procedimento univariado, propiciando maiores 

estimativas de ganho com a seleção. 
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