AMANDA EMANUELLA ROCHA DE SOUZA

ANALISES MULTIVARIADAS APLICADAS NA SELECAO DE FAMILIAS
NAS FASES INICIAIS DO MELHORAMENTO GENETICO DE CANA-DE-

ACUCAR

RECIFE

2011



AMANDA EMANUELLA ROCHA DE SOUZA

ANALISES MULTIVARIADAS APLICADAS NA SELECAO DE FAMILIAS
NAS FASES INICIAIS DO MELHORAMENTO GENETICO DE CANA-DE-

ACUCAR

Dissertacdo apresentada ao Programa de Pds-Graduacdo em
Agronomia — “Melhoramento Genético de Plantas”, da
Universidade Federal Rural de Pernambuco, como parte dos
requisitos para obtencdo do titulo de Mestre em Agronomia,
Area de Concentracdo em Melhoramento Genético de

Plantas.

COMITE DE ORIENTACAO:

Professor Dr. Francisco José de Oliveira — Orientador — UFRPE

Professor Dr. Péricles de Albuguerque Melo Filho — Co-orientador — UFRPE

RECIFE - PE, BRASIL

FEVEREIRO, 2011



Ficha catalogréafica

S729%

Souza, Amanda Emanuella Rocha de
Andlises multivariadas aplicadas na selecdo de familias nas fases iniciais do
melhoramento genético de cana-de-agucar / Amanda Emanuella Rocha de Souza.--
2011.
84 f.: il

Orientador: Francisco José de Oliveira.

Dissertacdo (Mestrado em Agronomia — Melhoramento Genético de Plantas) —
Universidade Federal Rural de Pernambuco, Departamento de Agronomia, Recife,
2011.

Inclui referéncias e anexo.

1. Saccharum spp. 2. Cana-de-AgUcar 3. Sele¢do
4. Divergéncia genética 5. Analise de trilha 6. Multivariadas
I. Oliveira, Francisco José de, orientador Il. Titulo

CDD 631.53




AMANDA EMANUELLA ROCHA DE SOUZA

ANALISES MULTIVARIADAS APLICADAS NA SELECAO DE FAMILIAS
NAS FASES INICIAIS DO MELHORAMENTO GENETICO DE CANA-DE-
ACUCAR

Dissertacédo defendida e aprovada pela Banca Examinadora em: 28/02/2011.

ORIENTADOR:

Prof. Dr. Francisco José de Oliveira — UFRPE

EXAMINADORES:

Prof°. Dr. Clodoaldo José da anunciacdo Filho — UFRPE

Prof°. Dr. Péricles de Albuquerque Melo Filho — UFRPE

Dr. José Nildo Tabosa — IPA

RECIFE - PE, BRASIL

FEVEREIRO, 2011



"Embora ninguém possa voltar atrds e fazer um novo comego, qualquer um
pode comegar agora e fazer um novo fim".

Chico Xavier



Vi

Aos meus pais, Lucileide e André, que me
deram carinho, incentivo, confianga e
compreensdo em todos os momentos da minha

vida,

Ao meu namorado, Francimar, pelo amor,
carinho, estimulo e dedicagdo, me ajudando e

fortalecendo a trilhar este caminho,

Dedico.



vii

AGRADECIMENTOS

A Deus por mais essa existéncia e por ter-me permitido chegar a este patamar de

realizagdes;

A minha familia, em especial aos meus pais, Lucileide e André, minha irmd Helena e
minhas avos, Helena Rocha e Jandira Manso, que se dedicaram imensamente para que

todos 0s meus sonhos se tornassem possiveis.

Ao meu namorado Francimar, pelo amor, companheirismo, dedicacéo e principalmente

por estar sempre ao meu lado em todos 0s momentos.

Ao Prof. Francisco José de Oliveira, pela orientacdo, ensinamentos, amizade e

confianca depositada na realizagéo deste trabalho;

Aos Professores Clodoaldo José da Anunciacdo Filho e Gerson Quirino Bastos, pelo

incentivo e apoio para realizar o mestrado, e principalmente pela amizade;

Aos amigos e amigas, Alexandra, Anailza, André, Dheisy, Gemima, Kessya, Lela e

Poli, pela amizade, companheirismo e por todos 0s momentos que passamos juntos.

A todos os colegas do mestrado, Aurélia, Carliane, Gemima, Georgia, Kaliny, Morgana,

Paulo, Silvany e Uiara, pelos momentos agradaveis de estudos, descontracdo e amizade.



viii

A todos os professores e funcionarios do Curso de Pds-Graduagdo em Agronomia —

Melhoramento Genético de Plantas — UFRPE.

A toda equipe da EECAC (Estacdo Experimental de Cana-de-acUcar do Carpina-
PMGCA/UFRPE/RIDESA), pelo indispensavel apoio durante o desenvolvimento da
pesquisa, nas pessoas representadas por Luiz José Oliveira Tavares de Melo -
Coordenador do Programa de Melhoramento Genético de Cana-de-aglcar; Djalma

Euzébio Simdes Neto - Diretor da EECAC e 0 Técnico Gilberto Eduardo Ferreira.

A Bernadete Lemos, secretaria do Curso de POs-Graduacdo em Agronomia -
Melhoramento Geneético de Plantas, por sempre me ajudar quando precisei, e

principalmente pela amizade e apoio;

A Universidade Federal Rural de Pernambuco, pela oportunidade de realizacdo dos

cursos de Graduacéo e P6s-Graduacéo;

A Usina S&o José (PE), e toda sua equipe, pelo apoio e suporte para a realizacdo deste

projeto;

Ao CNPg (Conselho Nacional de Apoio a Pesquisa), pela concessdo de auxilio

financeiro.

A todos que de alguma forma contribuiram para a realizacdo deste trabalho.



LISTA DE TABELAS

CAPITULO Il - SELECAO DE FAMILIAS RB VISANDO ALTA
PRODUTIVADE E PRECOCIDADE NA MATURACAO EM CANA-DE-

ACUCAR

Paginas

Tabela 1. Agrupamento de médias referente as varidveis numero médio de colmos
(NMC), diametro médio dos colmos (DMC), altura média dos colmos (AMC), peso
médio dos colmos (PMC), toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas de pol por
hectare (TPH), toneladas de brix por hectare (TBH), pol na cana (PC), brix na cana

(BC), fibra % cana (FIB), pureza na cana (PUR) e acucar total recuperavel (ATR). PE,

Tabela 2. Estimativas das distancias entre as dez familias (FA) de cana-de-agUcar

quantificadas pelo método das distancias generalizadas de Mahalanobis (Dii%). PE, 2011

Tabela 3. Importéncia relativa de 12 caracteres agroindustriais para estudo da
diversidade genética entre dez familias de cana-de-agucar, segundo critério de Singh

(1981) e parametros associados a essas caracteristicas. PE, 2011............ccccceeevvveevnnnnn, 62



Tabela 4. Formagdo dos grupos de dissimilaridade pelo método de Tocher a partir das
distdncias de Mahalanobis estimadas para as dez familias RB de cana-de-agucar,

avaliados para doze caracteres agroindustriais. PE, 2011..........cccccceviiiiiiinieiniennenn, 64

Tabela 5. Anélise de trilha fenotipica dos componentes de producdo nimero médio de
colmos (NMC), altura média de colmos (AMC) e diametro médio de colmos (DMC)

sobre a variavel principal toneladas de cana por hectare (TCH). Recife (PE), 2011 ..... 67

Tabela 6. Anélise de trilha fenotipica dos componentes de producdo altura média de
colmos (AMC) e didmetro médio de colmos (DMC) sobre peso médio de colmos

(PMIC). PE, 2011 ee e 68

Tabela 7. Analise de trilha fenotipica dos componentes tecnoldgicos brix na cana (BC),
fibra % cana (FIB), pureza na cana (PUR) e acUcar total recuperavel (ATR) sobre pol na

o=V (O TR = = 5 PSP OTR 69

Tabela 8. Andlise de trilha fenotipica dos componentes toneladas de cana por hectare

(TCH) e pol na cana (PC) sobre a produtividade em acucar (TPH). PE, 2011.............. 70



Xi

LISTA DE FIGURAS

CAPITULO Il - SELECAO DE FAMILIAS RB VISANDO ALTA
PRODUTIVADE E PRECOCIDADE NA MATURACAO EM CANA-DE-
ACUCAR

Paginas

Figura 1. Diagrama causal ilustrativo dos efeitos diretos e indiretos dos componentes
de producéo (Fig. 1a) altura média do colmo (AMC), didmetro médio do colmo (DMC)
e numero médio de colmos (NMC) sobre toneladas de colmos por hectare (TCH); (Fig.
1b) AMC e DMC sobre peso médio de colmos (PMC); (Fig. 1c) componentes
tecnoldgicos brix % cana (BC), fibra % cana (FIB) e pureza % caldo da cana (PUR)
sobre o teor de acucar (PC); (Fig. 1d) TCH e PC sobre a produtividade de agucar (TPH).
A seta unidirecional indica efeito direto de cada variavel explicativa sobre a principal; a
seta bidirecional representa a interdependéncia de duas variaveis explicativas, cuja
magnitude é quantificada pela correlagdo fenotipica entre elas; e u para cada figura

corresponde ao efeito reSIdUAl ............c.eeeiiiiiiiiiie e 54

Figura 2. Dendograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade, estabelecido pelo
método das ligagdes médias (UPGMA), com base na distancia de Mahalanobis (D),

para as dez familias de cana-de-aclcar. PE, 2011..........cccooeeiiiiiiiiee e 65



LISTA DE ABREVIATURAS E SIMBOLOS

RIDESA - Rede Interuniversitaria para o Desenvolvimento do setor Sucroalcooleiro;
IAC - Instituto Agrondmico de Campinas;

CTC - Centro de Tecnologia Canavieira;

UFRPE - Universidade Federal Rural de Pernambuco;
IFES - Instituigdes Federais de Ensino Superior;
PMGCA - Programa de Melhoramento Genético de Cana-de-acucar;
ATR - acUcar total recuperavel,

PC - pol na cana;

NMC - nimero meédio de colmos;

DMC - didametro médio de colmos;

PMC - peso médio de colmos;

AMC - altura média de colmos;

TCH - tonelada de cana por hectare;

TPH - tonelada de pol por hectare;

TBH - tonelada de brix por hectare;

CVE - coeficiente de variacdo experimental;

BC - brix na cana;

FIB - fibra % na cana;

PUR - pureza na cana;

D? - distancias generalizadas de Mahalanobis;

h%, - herdabilidade no sentido amplo;

FA — familia;

Xii



Xiii

S.j: contribuicdo da variavel x para o valor da distancia de Mahalanobis entre os
genotiposiei’;
R? — Coeficiente de determinag&o;

RB — Republica do Brasil.



Xiv

SUMARIO
Pégina
LISTA DE TABELAS..... .ottt ettt sttt sttt ettt et e IX
LISTADE FIGURAS ...ttt bbbttt sttt Xi
LISTA DE ABREVIATURAS E SIMBOLOS ......cciiiiiiiieeeeeeeeeeeee e Xii
CAPTTULO | oottt 15
1. INTRODUGAOQ GERAL ....coouiiieeieieieeee ettt 16
1.1. Importancia e panorama atual da cana-de-agicar no Brasil............c.cccocvviiiiinnninnnnn, 16
1.2. Caracteristicas morfoldgicas e parametros biométricos da cana-de-agucar..................... 17
1.3. Atributos tecnol6gicos da €ana-de-aGUCar ...........c.ooeiieriiieiiiie e 18
1.4. Melhoramento Genético de Cana-de-agicar N0 Brasil ............ccccoeivieiiiiniiiiciceen, 19
1.4.1. Sele¢do de familias na fase inicial do melhoramento ...........cccceveiieiiiieiiiiecen, 22

1.4.2. A importancia da genética quantitativa para o0 melhoramento da cana-de-acucar....24

1.5 ANALISE e TFIING ... 31
1.6. Divergéncia genética em Cana-ae-aCUCAr.............ecevuveeriireeiieeeireesieeesre e s e e sveeesneee s 33
1.7. Andlise de AQrUPAMENTO .......eeiiveeiiiiee it st e et e st e et e et e e st e e s e e srae e e snaeeabeaeanree e 35
2. REFERENCIAS ..ottt 36
CAPITULO H oottt ettt 46
RESUMO ...ttt ettt e bt e s it e e st e et et e e eennnes 48
A B ST RACT ettt bbb b e b ettt e et r e abe e e nnaee s 49
1. INTRODUGAD ...ttt ettt ettt n sttt 50
2. MATERIAL E METODOS .......cooititeiiiit ettt es st 52
3. RESULTADOS E DISCUSSAQ .......coivieeeisiiresisieseeeesen s san s 55
4. CONCLUSOES ...ttt 70
AGRADECIMENTOS ...ttt sttt e et e e e s nnneee s 71
REFERENCIAS. ......ocoi ottt ettt ettt ettt ettt en s s sanens 71
ANEXO e bbb r e e e aire e 74



CAPITULO |

INTRODUCAO GERAL



16

1. INTRODUCAO GERAL

1.1. Importancia e panorama atual da cana-de-acucar no Brasil

A importéancia da cana-de-acUcar pode ser atribuida a sua maltipla utilizagdo, podendo
ser empregada in natura, sob a forma de forragem, para alimentacdo animal, ou como
matéria-prima para a fabricacdo de rapadura, melado, aguardente, acucar e alcool. Com
destaque para a producédo de acucar (o ouro branco) e etanol (energia).

Atualmente, a cana-de-acUcar é uma das principais espécies agricolas cultivadas no
Brasil com producdo anual em torno de 604 milhdes de toneladas, colhidas em
aproximadamente 7,4 milhdes de hectares (CoNAB, 2010). A cultura desempenha um
importante papel como geradora de emprego, renda e divisas para o Pais, lider mundial na
exportacao dos dois principais derivados da cana-de-agucar, 0 agtcar e o etanol.

Nesse cenéario, a regido Nordeste ocupa a terceira posicdo no ranque da producao
nacional com mais de 60,7 milhdes de toneladas. Pernambuco se destaca com uma producao
superior a 17,8 milhGes de toneladas de cana destinada a industria sucroalcooleira, cuja
producdo atual o classifica como segundo maior produtor do Nordeste (CoONAB, 2010).
Portanto ¢ indiscutivel a importancia da cana-de-actcar para economia da Regido Nordeste,
particularmente para o Estado de Pernambuco. O Estado de Pernambuco possui mais de 400
mil hectares com a cultura, sendo seguramente o de maior complexidade para a pesquisa
canavieira, e consequentemente para a producdo. Suas peculiaridades tais como grande
variacdo de solos, topografia e ma distribuicdo da precipitacdo pluvial entre regides, exigem
grandes esfor¢os para obtencao e introducéo de novas variedades e para um adequado manejo

varietal nas 24 unidades produtoras (RIDESA, 2010).
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1.2. Caracteristicas morfoldgicas e parametros biométricos da cana-de-agUcar

O colmo da cana-de-agucar é constituido de um cilindro sélido cheio e fibroso, com os
espacos livres entre 0s vasos vasculares ocupados por um tecido parenquimatoso com células
ricas em aclcar. E dividido em nds e entrends e seu comprimento pode atingir a amplitude de
2,0 a 5,0 m sendo, que em alguns casos alcancam até 6,0 m, principalmente quando deitam. O
didmetro varia entre 2 e 5 cm e a distancia dos nds oscila de 5 cm a um méaximo de 22 cm
(BRASIL, 2004).

Um perfilho é uma ramificacdo originaria da base da planta ou da regido axilar da folha
basal, sendo geralmente caracteristico das gramineas. A intensidade do perfilhamento é
variavel entre as diferentes cultivares, podendo ocorrer entre trés a cinco meses apos o plantio
(10 a 20 perfilhos), com posterior decréscimo no nuimero de brotacdes, em virtude da
competicdo natural por luz, agua e nutrientes. Os canaviais apresentam, em média, 12 a 16
colmos em idade de corte por metro linear (CASTRO E CHRISTOFOLETTI, 2005). O
perfilhamento € um dos fatores mais importantes dentro da cultura da cana-de-agucar, pois é
ele que determina o nimero de colmos para a producédo de cana e agucar (CAMARGO, 1970).
Segundo CASAGRANDE (1991), o modo de perfilhamento pode variar de cultivar para cultivar,
dependendo das caracteristicas genéticas de cada uma.

Os componentes de producdo, tais como, nimero de colmos por area e peso por colmo
sdo caracteres que estdo diretamente envolvidos no componente tonelada de cana-de-agucar
por hectare, sendo este ultimo, composto pelos caracteres didmetro, altura e densidade. A
produtividade de cana-de-agUcar, por sua vez, esta diretamente ligada ao componente tonelada
de acUcar por hectare (TPH), que é considerada a variavel mais importante em programas de

melhoramento de cana-de-acUcar (BRESSIANI, 2001).
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A producdo de agucar por hectare envolve os componentes: produtividade de colmos
(TCH, toneladas de colmos por hectare) e teor de sacarose na cana-de-agucar (pol na cana).

A produtividade de colmos (TCH) é calculada por meio da transformagdo do peso total
das parcelas em toneladas por hectare. A altura de colmos, nimero de perfilhos e o diametro
de colmos sdo componentes de producdo determinantes para o potencial agricola.

Para estimativa do TCH biométrico, adotam-se 0s seguintes critérios: Altura do colmo:
medido da base a inser¢do da folha +1, amostrando-se dez colmos na parcela; Diametro do
colmo: estimado nos mesmos dez colmos, mensurado no meio do internddio na altura dada
por um ter¢co de comprimento do colmo; Numero de colmos: estimado pela contagem dos

colmos de todas as linhas da parcela.

1.3. Atributos tecnologicos da cana-de-acucar

A qualidade da cana-de-agUcar como matéria prima industrial pode ser definida por uma
série de caracteristicas intrinsecas da propria variedade, e também alterada pelos manejos
agricola e industrial, que definem seu potencial para producdo de acgucar e alcool. Sob os
aspectos tecnologicos, os colmos sao constituidos de caldo e de fibra (FERNANDES, 2003).

Segundo STUPIELLO (1987), a qualidade da cana-de-aclUcar depende de um grupo de
atributos e ndo se deve apenas considerar como um sinénimo do conteudo de sacarose, ainda
que seja o0 parametro mais importante. Alguns dos diversos atributos considerados para
indicar a qualidade s&o: pol na cana, brix na cana, agucares redutores, pureza e fibra da cana.

De acordo com BARBOSA et al., 2000, nas primeiras fases de selecdo, as plantas que
apresentarem algumas caracteristicas consideradas importantes, dentre elas o brix na cana, 0s

clones que obtiverem valores dessa varidavel, semelhante ou superior aos valores das
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variedades-padrédo, sdo preferencialmente selecionadas. Também sdo tomados o peso médio
de colmos e nimero de colmos para estimar o kg de brix por area. Os clones de kg brix
superior as variedades-padrdo tém sido selecionados considerando-se também as demais
caracteristicas. Obtém-se também os valores de pol na cana, acUcares redutores e fibra,
amostrando-se dez colmos, para analise tecnolégica em laboratérios das usinas e destilarias.

A alta producdo de agUcar por unidade de area, ou seja, toneladas de aglcar por hectare
(TPH) é o carater mais importante considerado nos diversos programas de melhoramento de
cana-de-acucar. Os componentes envolvidos na tonelagem de agUcar sdo a tonelagem de cana
por hectare (TCH) e o teor de agucar da cana (PC — Pol na cana) (CONSECANA, 2000).

Estes atributos tecnolégicos somados aos biométricos sdo 0s caracteres mais
considerados na selecdo de novas variedades nos diversos programas de melhoramento

genético de cana-de-agucar.

1.4. Melhoramento Genético de Cana-de-acucar no Brasil

A obtencdo de novas variedades de cana-de-agucar representa um dos fatores que mais
contribui para o aumento da produtividade da cana-de-agUcar no Brasil. Para isto, a Rede
Interuniversitaria para o Desenvolvimento do setor Sucroalcooleiro (RIDESA) busca diversas
alternativas (variedades precoces, médias e tardias) para o0s distintos ambientes
agroecoldgicos do Brasil, proporcionando niveis adequados de produtividade nas variedades
RB, sigla que significa Republica do Brasil, liberadas pela RIDESA, além de sempre buscar
genotipos mais resistentes a doencas graves, como ferrugem marrom e o carvdao. Como

resultado, nota-se que a tecnologia “variedades RB” vém sendo crescentemente adotadas
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pelos agricultores canavieiros no Brasil e no mundo. Atualmente no acervo varietal da
RIDESA conta com 78 variedades com aptidGes de cultivo para todo o Brasil (RIDESA, 2010).

A adocédo da tecnologia de novas variedades é o que tem contribuido para o avango
sustentavel do setor, pois ao considerar 0 avan¢o em produtividade que ocorreu com a cana-
de-acucar nos ultimos 40 anos, verificou-se aumento em mais de 30% na produtividade média
e também evolucao significativa na qualidade da matéria-prima. Neste sentido, a liberacdo de
novas variedades disponiveis no mercado aliado ao manejo adequado pode contribuir para
elevacdo da produtividade com menores custos de producéo.

De acordo com o censo varietal 2009, realizada pela RIDESA considerando todas as
IFES (InstituicBes Federais de Ensino Superior), participantes do Programa de Melhoramento
Genético da Cana-de-Acucar da RIDESA, atualmente as variedades RB ocupam 58% dos
canaviais do Pais, chegando em algumas regides a representar areas superiores a 70%. Ao
considerar os Ultimos censos realizados pela RIDESA verificou-se tendéncia crescente na area
plantada com variedades RB impulsionadas principalmente pela liberagdo de novas
variedades que tiveram plantio expressivo em todo territorio nacional (RIDESA, 2010).

A estratégia basica do PMGCA-RIDESA (Programa de Melhoramento Genético de
Cana-de-acucar da RIDESA) para obtencdo de novas variedades RB baseia-se em
cruzamentos sexuais de individuos superiores, que sdo realizados visando a selecdo de
genotipos que apresentem caracteristicas vantajosas em produtividade agroindustrial e
tolerancia aos principais estresses bioticos e abidticos.

O aumento da produtividade industrial via matéria-prima de melhor qualidade é uma
das metas mais importantes dos programas de melhoramento genético da cana-de-acgUcar. Por
isso, a precocidade de maturacdo é uma caracteristica bastante perseguida, pois é no periodo

inicial da safra que se tem maior falta de matéria-prima com alta riqueza sacarina.
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Rosse et al. (2002), afirma que a cana-de-acUcar € um dos principais produtos no
cenario econdmico e social brasileiro, e 0 seu sucesso esté ligado ao melhoramento genético
com selecé@o de novas variedades.

Segundo BARBOSA et al. (2000), o melhoramento genético foi fundamental para o
desenvolvimento do setor canavieiro nacional, propiciando ganhos elevados tanto em
produtividade quanto em qualidade, principalmente nas Gltimas trés décadas. Nesse periodo, a
média de produtividade da cana-de-aglcar teve mais de 30% de aumento (FERREIRA et al.,
2005).

As variedades de cana-de-acUcar sdo alvos com o tempo de uma degenerescéncia que
atinge a capacidade produtiva das variedades comerciais. Constitui o principal problema da
lavoura da cana-de-agucar, a queda de producdo ou degenerescéncia das cultivares
relacionada a aspectos fitossanitarios (BASSINELO et al., 1984). KING et al. (1965) citam as
principais causas da degenerescéncia podendo ser atribuidas a varios fatores ligados ao
ambiente de cultivo, como a queda da fertilidade do solo, efeito cumulativo de moléstias e
pragas e existéncia de moléstias sem sintomas visiveis ou ainda ndo identificadas. Por este e
outros motivos, ha necessidade de pesquisar constantemente novas variedades selecionadas
para o0 local de exploracdo, que possibilitem a manutencdo do processo produtivo com
aumento de produtividade agricola e industrial e seguranca de crescimento da producdo. Na
realidade, o tempo de permanéncia das variedades no elenco comercial é reduzido, pois
algumas chegam a ter um ciclo muito curto (4 a 5 cortes), sendo substituidas imediatamente
devido a problemas agrondmicos ou porque outras novas variedades colocadas a disposicéo
dos produtores sdo superiores considerando alguns parametros agroindustriais de qualidade

(STUPIELLO, 2002).
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Atualmente, os principais programas de melhoramento genético de cana-de-agucar no
Brasil sdo: o programa do Instituto Agrondmico de Campinas — IAC; o do Centro de
Tecnologia Canavieira — CTC; o das universidades federais que compGem a Rede
Interuniversitaria de Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro — RIDESA; e o programa

mais recente, Canavialis (Monsanto) (BARBOSA e SILVEIRA, 2010; PEDR0OZO, 2006).

1.4.1. Selecdo de familias na fase inicial do melhoramento

Na selecdo de familias em cana-de-agucar, progénies inteiras, sdo selecionadas ou
rejeitadas como unidade de acordo com seu valor fenotipico médio. Valores individuais ndo
sdo considerados, a ndo ser pelo fato de que eles determinam a média das familias (DINARDO-
MIRANDA, 2010).

A circunstancia principal sob a qual a selecdo de familias € preferida ocorre quando o
carater selecionado apresenta baixa herdabilidade. A eficiéncia da selecdo de familias baseia-
se no fato de que os desvios dos efeitos ambientais dos individuos tendem a se anular. Dessa
forma, o valor fenotipico médio da familia aproxima-se do valor genotipico médio, e as
vantagens obtidas serdo maiores quando os desvios do ambiente constituirem uma grande
parte da variancia fenotipica, ou, em outras palavras, quando a herdabilidade for baixa
(FALCONER & MACKAY,1996).

Por outro lado, a variacdo do ambiente comum aos membros da familia diminui a
eficiéncia de sua selecdo. Se este componente for grande, ele tendera a confundir as
diferencas genéticas entre as familias, tornando a selecdo ineficiente. Outro fator importante,
na eficiéncia da selecdo de familias, diz respeito ao nimero de individuos na familia. Quanto

maior for o seu tamanho maior sera a correspondéncia entre o valor fenotipico médio e o
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valor genotipico médio. Dessa forma, as condicbes que irdo favorecer a selecdo de familias
sdo: baixa herdabilidade, pequenas variacOes atribuidas ao ambiente comum e familias
grandes (FALCONER e MACKAY,1996).

Diversos programas de melhoramento da cana-de-agucar no mundo tém praticado
rotineiramente selecdo de familias antes da obtencdo dos clones (Cox et al., 2000; BRESSIANI,
2001; KIMBENG e Cox, 2003), sobretudo para caracteres cuja herdabilidade baseada nas
médias de familias tem se mostrado superior a herdabilidade com base em plantas individuais,
tal como a producdo de colmos.

De qualquer forma, a obtencdo dos clones passa necessariamente, pela avaliagdo visual
dos individuos, seja ela realizada em familias previamente selecionadas ou ndo. Nesta fase, €
comum a pratica de selecdo indireta para o carater principal, ou seja, produgéo de colmos via
altura de plantas, numero e didmetro de colmos da touceira. Melhoristas de cana-de-agucar
concordam que a selecdo nesta primeira etapa ndo deve ser intensa, tendo em vista que estes
caracteres apresentam baixa herdabilidade (HOGARTH et al., 1997).

Segundo SKINNER et al. (1987), a selecdo individual na fase inicial do programa de
melhoramento apresenta baixa eficiéncia quando comparada com as subsequentes fases de
selecdo. Este fato é decorrente dos baixos valores de herdabilidade encontrado para alguns
caracteres, tais como altura, didmetro e nimero de colmos. De acordo com MATSUOKA et al.
(2005) e BRESSIANI (2001), as melhores estratégias a serem consideradas nesta fase é a
selecdo massal, realizada com alta intensidade apenas para os caracteres de alta herdabilidade,
como brix e resisténcia a doencas ou a selecdao de familias.

BARBOSA et al. (2005) e RESENDE et al. (2005) relatam que a selecdo quando praticada
em familias com elevados valores genotipicos pode possibilitar maior probabilidade de

encontrar genotipos superiores em suas respectivas progénies.
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Com o objetivo de melhorar a eficacia da sele¢do em nivel de individuos, diversos
programas de melhoramento da cana-de-agucar das IFES tém utilizado a selecdo de familias,
que podera ser otimizada se énfase for dada aos componentes da producdo que melhor se
correlacionarem com a produtividade de acglcar por hectare dos clones em geracGes futuras

(PEDROZA, 2006).

1.4.2. A importancia da genética quantitativa para o melhoramento da cana-de-agucar

Algumas aplicacbes da genética quantitativa tém sido usadas em programas de
melhoramento da cana-de-agucar como podem ser observadas na revisdo detalhada sobre o
assunto por LANDELL e BRESSIANI (2008), a seguir discriminadas segundo BRESSIANI e
LANDELL (2010).

a) Hibridacdo — Os melhoristas tém desenvolvido seus préprios processos de
hibridacdo e selecdo que buscam a producdo de clones elite, tanto para uso como parental
quanto para a selecdo de novas cultivares, mais adaptadas ao ambiente local, resistente as
pragas e doencas, com ganhos de produtividade sob condigcdes favoraveis e mais adequados
ao manejo agronémico. Os cruzamentos biparentais (aqueles que se utilizam de apenas dois
parentais para 0 cruzamento) sdo mais populares na maioria das estacdes de cruzamento,
embora policruzamentos (aqueles que se utilizam de diversos parentais masculinos com um
Unico parental feminino) ainda sejam realizados como uma medida econémica e eficiente para
se produzir grande quantidade de sementes. Normalmente o0s policruzamentos sao
considerados de qualidade inferior, visto que sdo capazes de predizer apenas a capacidade

geral de combinacdo do parental (CGC). Ja os biparentais sdo considerados mais
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informativos, pois alem de predizerem a CGC, predizem também a capacidade especifica de
combinagéo (CEC).

Os métodos de melhoramento tradicional de cana-de-agucar podem ser agrupados em
trés etapas: (1) selecdo de parentais; (1) hibridacéo utilizando-se de cruzamentos biparentais
ou policruzamentos; e (I1) selecdo na progénie de individuos superiores durante varios
estagios de propagacéo clonal. Os clones selecionados serdo multiplicados em uma estacdo de
cruzamentos como nova fonte de material, enquanto que parentais utilizados por muitas
temporadas de cruzamento ou que apresentam baixo desempenho de progénie serdo
descartados ou inativados.

b) Selecdo - As populagdes utilizadas para a selecdo geralmente sdo produzidas por
cruzamentos de cultivares comerciais e/ou clones pré-comerciais. Estes cruzamentos séo
denominados biparentais, quando envolvem dois clones e multiparentais ou policruzamentos
quando envolvem um numero maior de clones. Estes cruzamentos geram populagfes com
variabilidade genética devido a heterozigose dos clones.

c) Procedimentos de selecdo clonal - Conforme SouzaA JRr. (1995), a distribuicdo dos
dados de um caréater quantitativo freqlientemente se ajusta a uma distribui¢cdo normal. Para um
carater complexo como a produtividade (TCH), por exemplo, geralmente estes dados referem-
se as médias de tratamentos que foram avaliados em experimentos com repeticbes em
diversos locais e/ou condices de ambiente. Assim, estas médias, que sdo valores fenotipicos,
aproximam-se dos respectivos valores genotipicos e as varia¢fes das interacdes dos genotipos
com ambientes sdo diminuidas devido ao uso de repeticdes e avaliagbes em diversos
ambientes. Desta forma, pode-se considerar que a distribuicdo dos valores médios fenotipicos

refere-se, também, a distribui¢do dos valores genotipicos.
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Apobs 0s cruzamentos, a populacdo gerada passa por uma selecdo individual para os
caracteres de alta herdabilidade, descartando-se as plantas em que estes caracteres estéo
abaixo dos niveis minimos exigidos. Geralmente, nesta fase tém-se milhares de plantas e
aquelas selecionadas s&o clonadas para se iniciar a avaliagio em experimentos com
repeticGes. Inicialmente, tém-se muitos genotipos e pouco material de cada genotipo e, devido
a isso, utilizam-se parcelas pequenas com poucas repeticdes e em geral apenas um local. A
precisdo experimental é baixa e ndo permite que a taxa de selecdo seja reduzida, tendo-se na
realidade apenas descarte de gendtipos inferiores. A medida que o nimero de entradas
(gendtipos) diminui gradativamente com as etapas de selecdo, aumenta-se, de forma
gradativa, o nimero de repeticdes, o numero de locais em avaliacdo e, também, utilizam-se
parcelas maiores. Assim, aos poucos, aumenta-se a precisdo experimental e consequientemente
diminui-se a taxa de selecdo em cada etapa de avaliacdo. Nas avalia¢des finais tem-se poucos
genotipos, as parcelas sao maiores, o numero de repeticdes por local e 0 nimero de locais sdo
elevados de forma que a precisdo experimental é alta o suficiente para permitir identificar e
selecionar “o genotipo superior” (SOUzA JR., 1989). A selecdo, portanto, é praticada em
etapas, de forma que a medida que aumenta a quantidade de repeticdes por genotipo,
aumenta-se a precisdo experimental e, consequentemente, reduz-se a taxa de selecdo até o
ponto em que € possivel identificar com precisdo o gendtipo ou genotipos superiores.

d) Selecdo individual ou massal — Na selecdo individual as plantas sdo selecionadas
apenas de acordo com seus valores fenotipicos. Este método é, usualmente, 0 mais simples
para operar e, em muita circunstancia, produz a resposta mais rapida. Deveria, portanto, ser
usado, exceto quando houver boas razdes para se preferir outro método. A selecdo massal é
um termo frequentemente utilizado para a selecdo individual (FALCONER e MACKAY, 1996).

A avaliacdo visual realizada na maioria dos programas de melhoramento de cana-de-acUcar,
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na etapa de seedlings, é processada de forma indireta, ou seja, baseia-se em caracteres
secundarios para selecionar o caréter principal (respostas correlacionadas a producdo),
possuindo eficiéncia restrita, pois é praticado em plantas individuais, nas quais os caracteres
apresentam baixa herdabilidade (SKINNER, 1987). Embora, nesta condi¢do, fosse preferivel a
selecdo direta para o carater de importancia, a selecdo normalmente é feita ndo para ele, mas,
sim para caracteres correlacionados, tendo facilitado a sua aplicacdo. Estes caracteres séo a
altura das plantas, o didmetro, o namero de perfilhos e o brix. Quando a selecdo massal é feita
numa estrutura de familias, a selecdo massal ndo é explorada na sua totalidade. Na estrutura
de progénies o tamanho efetivo sera menor e o rendimento da familia interferira na selecéo
massal quando esta for realizada de forma indireta (avaliagdo visual).

e) Selecdo de familias — Na selecdo de familias, progénies inteiras sdo selecionadas
ou rejeitadas como unidade, de acordo com seu valor fenotipico médio. Valores individuais
ndo sdo considerados, a ndo ser pelo fato de que eles determinam a media das familias. Em
outras palavras, aos desvios dentro da familia sdo dados pesos zero (FALCONER e MACKAY,
1996). A circunstancia principal sob a qual a selecdo de familias é preferida ocorre quando o
carater selecionado apresenta baixa herdabilidade. A eficiéncia da selecdo de familias baseia-
se no fato de que os desvios dos efeitos ambientais dos individuos tendem a se anular. Dessa
forma, o valor fenotipico médio da familia aproxima-se do valor genotipico medio, e as
vantagens obtidas serdo maiores quando os desvios do ambiente constituirem uma grande
parte da variancia fenotipica, ou, em outras palavras, quando a herdabilidade for baixa
(FALCONER € MACKAY, 1996).

O teste de progénie, método de selecdo amplamente aplicado no melhoramento, pode
ser considerado como uma forma de selecdo de familias, uma vez que o critério da selecdo,

como o préprio nome implica, € o valor médio da progénie de um individuo (FALCONER e
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MACKAY, 1996). Os efeitos ambientais sdo usualmente grandes na primeira etapa de selecéo.
Nesta situacdo, tanto a selecdo massal (individual), com alta taxa de selecdo, quanto a selecéo
por familias podem ser utilizadas. As estimativas de herdabilidade em sentido amplo so
baixas para a maioria dos caracteres, baseadas em plantas individuais e aumentam
consideravelmente com familias.

f) Selecdo entre e dentro de familias — A eficiéncia da selecdo de familias pode ser
aumentada acrescentando-se a selecdo entre individuos dentro das melhores familias. Neste
caso, o critério da selecdo dentro de familias consiste no desvio de cada individuo em relacéo
ao valor medio da familia a qual pertence (FALCONER e MACKAY, 1996).

O esquema da selecéo entre e dentro de familias, na sua estrutura tradicional, consiste
em tomar as melhores plantas dentro das melhores familias. Na ocasido em que foi proposto,
este esquema foi considerado um marco da genética aplicada por seu sucesso no
melhoramento populacional de milho (PATERNIANI € MIRANDA FILHO, 1987). Segundo
MCRAE et al. (1993) e Cox et al. (1996), em cana-de-acucar, a combinacdo da selecdo por
familias com a selecdo massal é mais eficiente que a selecdo por familias apenas. Cox e
HOGARTH (1993) afirmaram ser o método mais eficiente de selecdo, aquele realizado baseado
em familias, com repeticdes, na avaliacdo de cana-planta, com a cana-soca mantida para a
selecdo massal dentro das melhores familias. A selecdo baseada em familias, mais
generalizadamente, pode ser realizada de forma sequiencial ou combinada.

g) Caracterizacdo agrondmica — Cabe ao melhorista selecionar os individuos
superiores, sendo que esta tarefa muitas vezes € dificultada quando se trabalha em diferentes
ambientes, e ndo se tem a preocupacdo de caracteriza-los em relacdo ao seu potencial
edafoclimatico. Uma estratégia adotada € o desenvolvimento de pequenos programas

regionais, reduzindo assim a diversidade ambiental e suas interagdes na populacdo



29

introduzida. Essa estratégia ndo impede de se selecionar gendtipos de adaptacdo ampla, com
base na média dos diversos locais. Mas a op¢do por uma selecdo especifica para cada local
considerado devera proporcionar ganhos superiores como constatado por BRESSIANI (2001).

No Brasil, os programas de melhoramento de cana desenvolvidos pelo IAC, CTC,
RIDESA e CanaVialis tem adotado uma estratégia de selecdo regional, onde os individuos sdo
adaptados de forma especifica em cada uma das regides onde existe o programa de
melhoramento. Teoricamente, no final desse processo de sele¢cdo, tem-se uma cultivar
regional, em um espaco de tempo mais exiguo (7 - 8 anos). Para tanto, o acimulo de
observacGes em anos sucessivos, abrangendo ciclos distintos das plantas (cana planta, soca e
ressoca), interagindo com anos agricolas subsequentes, e usada como principal ferramenta
para o exercicio do discernimento do melhorista (LANDELL et al. 2004). Uma cultivar de cana-
de-acucar devera reunir um conjunto de caracteristicas favoraveis. A produtividade superior
de energia (acucar, alcool e fibra), carater associado ao acimulo de biomassa e ao teor de
sacarose, sem duvida, é a maior virtude de uma nova cultivar.

h) Caracterizacdo quanto a estabilidade fenotipica — Uma nova cultivar também
necessita ser caracterizada em relacdo ao seu desempenho em diversos ambientes de
producdo. A estimativa do comportamento de gendtipos diante de variagdes ambientais pode
ser determinada pela quantificacdo da interagdo “Gendtipo X Ambiente”. Sob o contexto
genético, pode-se quantificar esta interacdo em funcdo da instabilidade da expressdo
genotipica dos alelos homozigotos e heterozigotos (CRuz e CARNEIRO, 2003). O estudo da
estabilidade fenotipica permite sintetizar o enorme volume de informag6es obtido em uma
rede experimental, caracterizando a capacidade produtiva, a adaptacdo as variacdes

ambientais e a estabilidade de novas cultivares (RAIZER e VENCOVSKY, 1999). Diversos
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autores estudaram a interacdo entre genotipos e ambientes, e desenvolveram conceitos e
indices de estabilidade, sugerindo métodos para estimar a estabilidade fenotipica em plantas.

Existem diversos métodos para avaliar a performance genotipica. Um dos mais
tradicionais € a andlise de grupos de experimentos. Neste método, o gendtipo que apresentar
menor variancia sera considerado o mais estavel. No entanto, é bastante comum os genotipos
de menor variancia apresentarem baixa produtividade.

Os métodos baseados em regressdo tém sido preferidos, pois permitem descrever as
respostas individuais dos genétipos a um grupo de ambientes. Estes métodos estimam um
indice para cada ambiente estudado a partir da performance média dos gendtipos. No entanto,
para que a regressdo seja de fato uma reta, teoricamente tanto a producdo como o indice
Ambiente devem ter distribuicdes normais. A seguir séo citados alguns destes metodos:

1) Método de FINLAY e WILKINSON (1963) (citado por LANDELL e BRESSIANI, 2010):

2) Método de EBERHART e RUSSEL (1966) (citado por LANDELL e BRESSIANI, 2010):

3) Método de VERMA et al. (1978) (citado por LANDELL e BRESSIANI, 2010): e uma
modificagdo nos métodos anteriores, dividindo os diversos ambientes de avaliacdo em dois
subgrupos, que representariam os ambientes desfavoraveis e favoraveis, de acordo com o
desvio em relagcdo a média geral dos locais.

Dessa forma, as novas variedades de cana-de-agucar tém sido recomendadas com
especificidade quanto aos diferentes ambientes de producdo, com associacdo ao tipo de
manejo agricola e a época de corte no decorrer da safra. Essa especificidade permite explorar

ao maximo o potencial genético das novas cultivares.
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1.5. Andlise de trilha

A analise de trilha consiste no estudo dos efeitos diretos e indiretos de caracteres sobre
uma variavel bésica, cujas estimativas sao obtidas por meio de equacdes de regressdo, em que
as variaveis sdo previamente padronizadas. Apesar de a correlagdo ser uma caracteristica
intrinseca a dois caracteres, em dada condigdo experimental, sua decomposicao é dependente
do conjunto de caracteres estudados, que normalmente séo avaliados pelo pesquisador através
do prévio conhecimento de sua importancia e de possiveis inter-relacbes expressas em
“digramas de trilha”. A andlise de trilha, apesar de envolver principios de regressdo, €, em
esséncia, um estudo da decomposicdo do coeficiente de correlacdo, permitindo avaliar se a
relagéo entre duas variaveis é de causa e efeito ou determinada pela influéncia de outra ou
outras varidveis. A andlise de trilha pode, portanto, ser feita a partir de correlacGes
fenotipicas, genotipicas e ambientais (CRUz e CARNEIRO, 2006).

Esse tipo de analise é Util na verificacdo de relagcdes diretas e indiretas entre variaveis,
podendo seu uso ser extrapolado para outras areas de investigacdo, além do melhoramento
genético, indicando o tipo e o grau de relacdo entre variaveis e fornecendo condi¢cbes de
melhor planejamento e conducdo do experimento, podendo também ser aplicada como
método de identificacdo das variaveis menos explicativas do comportamento da variavel
dependente principal e, assim, elimina-la do estudo, como descrito por LUcIo (1999).

Para que a avaliacdo da associacdo entre caracteres tenha uma estimativa segura e gere
uma interpretacdo biologicamente apropriada, ¢ fundamental que seja avaliado o grau de
colinearidade entre as variaveis independentes (CRuz e CARNEIRO, 2006). A
multicolinearidade ocorre quando existe inter-relacdo entre as variaveis estudadas (variaveis
independentes). Quando ocorre uma sobreposicdo entre as variaveis no modelo de regresséo,

muitas vezes o termo é utilizado equivocadamente como sinénimo de uma correlacdo préxima
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a +1 ou -1, entre as variaveis independentes (elevado grau de multicolinearidade). Seus
efeitos danosos ndo séo ocasionados simplesmente pela sua presenca, mas pelo grau com que
se manifesta. Entre os efeitos de uma elevada multicolinearidade podem ser citados as
estimativas instaveis do coeficiente de regressdo e uma superestimativa dos efeitos diretos das
variaveis explicativas sobre a principal, que podem levar a resultados equivocados (CRUZ e
CARNEIRO, 2006).

O grau de multicolinearidade da matriz de correlagdes entre as varidveis independentes
do modelo de regressdo pode ser estabelecido com base no seu nimero de condicbes (NC),
que é a raz&o entre o maior e 0 menor autovalor da matriz de correlagdo genética. Assim,
quando o nimero de condic¢Bes é menor que 100, a multicolinearidade € fraca e ndo ocasiona
problema para anélise; quando situa-se entre 100 e 1000, a multicolinearidade é de moderada
a forte; e quando € maior que 1000 a multicolinearidade é severa (MONTGOMERY e PECK,
1981).

Para contornar os efeitos adversos da multicolinearidade, pode-se realizar a eliminacéo
de variaveis do modelo de regressdao. Além desta, encontra-se também na literatura a
possibilidade de empregar uma metodologia alternativa ao dos quadrados minimos, proposta
por CARVALHO (1995) e CARVALHO e CRUZ (1996) denominada analise de trilha em crista,
para estimacdo dos parametros.

A literatura apresenta alguns estudos sobre as relacdes entre variaveis importantes para
a cultura da cana-de-acucar, via analise de trilha (MILLER, 1977; KANG et al., 1983; GRAVOIS
et al., 1990; GRAVOIS e MILLIGAN, 1992; SUKHCHAIN et al., 1997; FERREIRA et al., 2007).
Entretanto, estudos desta natureza ainda sdo necessarios, visto que diferentes estruturas

genéticas populacionais tém sido consideradas.
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1.6. Divergéncia genética em cana-de-agucar

O conhecimento de diferencas em constituicdes genéticas dentro de grupos ou entre
grupos de genotipos tem sido de grande importancia para qualquer programa de
melhoramento. Importancia que esta relacionada com a necessidade de identificar genitores
com diferengas genéticas que produzam progénies de maior heterose, aumentando, assim, a
probabilidade na obtencédo de individuos superiores (CRUz e REGAZzzI, 1997).

O sucesso de um programa de melhoramento reside na existéncia de variabilidade na
populacdo de trabalho. Melhoristas tém recomendado, para a formacéo de populacdo-base, o
intercruzamento entre cultivares superiores e divergentes. Essa divergéncia pode ser avaliada
a partir de caracteristicas agronémicas, morfoldgicas e moleculares entre outras. No caso de
variaveis quantitativas essa variabilidade pode ser acessada utilizando-se medidas de
dissimilaridade, destacando-se, entre elas: a distancia Euclidiana e a distancia generalizada de
Mahalanobis. Essa ultima leva em consideracdo as variancias e covariancias residuais
existentes entre as caracteristicas mensuradas, quando o experimento Se encontra sob
delineamento experimental (CRuz e CARNEIRO, 2006).

De acordo com GAUR et al. (1978), a analise multivariada pode ser empregada como
uma poderosa ferramenta para estimar a dissimilaridade genética, com o intuito de auxiliar na
escolha de constituicdes genéticas que poderdo resultar, por meio de suas progénies, em
recombinacfes superiores. Essa técnica, segundo MACHADO (1999), é a mais eficiente e
utilizada na identificacdo de dissimilaridade genética.

Para CRUz e CARNEIRO (2006), dois pais ndo distantes geneticamente entre si tendem a
compartilhar muitos genes ou alelos em comum. Quando dois destes pais sdo cruzados, ha
pouca complementaridade e baixo vigor em razdo do baixo nivel de heterozigosidade alélica

no cruzamento. No entanto, quando dois pais sdo mais distantes geneticamente, ¢ admitido



34

que eles diferem de forma crescente no nimero de locos no qual os efeitos da dominancia
estéo evidentes, contribuindo, consequentemente, para a maior manifestagdo da heterose.

GHADERI et al. (1984), afirmam que é preciso cautela na avaliacdo da divergéncia
genética de individuos, pois dois genotipos podem ser completamente distantes geneticamente
— 0 melhor e o pior segregante de um cruzamento — e ainda serem estreitamente relacionados,
por serem membros de uma mesma populacdo. Seria mais interessante selecionar, como pais,
dois gendtipos que apresentam bom desempenho, mas sejam ndo-relacionados, isto &,
geneticamente distantes entre si, pois, devido aos seus ndo-relacionamentos, contribuiriam
com um arranjo genético diferente e mais proveitoso. Embora teoricamente possivel, ndo é
provavel que dois pais possam ser geneticamente proximos e ainda produzir heterose, por
causa da distribuicdo contrastante para alelos nos locos, que afeta a caracteristica. A
circunstancia mais provavel é que, se sdo geneticamente proximos, eles terdo arranjos
genéticos similares para aquela caracteristica.

Em um estudo de divergéncia geneética entre clones de cana-de-acUcar, SILVA et al.
(2005) constataram uma base genética restrita e observaram que a divergéncia genética obtida
pelo método de Tocher e pelas Variaveis Canénicas, além de revelarem a concordancia entre
os resultados, indicaram a inclusdo de um grande nimero de clones dentro de um mesmo
grupo, indicando assim a elevada homogeneidade entre os genotipos avaliados. Entre os
caracteres avaliados que teriam mais contribuido para divergéncia genética, citam-se o
namero de colmos por parcela, brix na cana e a producdo de aglcar por parcela. Quanto a
restrita base genética os autores mencionam que o0 uso desses materiais pode causar baixos
ganhos, caso sejam utilizados num programa de melhoramento. Para solucionar tal problema,
0s mesmos sugerem o uso de individuos divergentes geneticamente para contribuir

positivamente para o melhoramento genético da cultura.
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1.7. Analise de Agrupamento

As estimativas de dissimilaridade atendem aos objetivos do melhorista, por
quantificarem e informarem sobre o grau de semelhanga ou de diferenca apresentado entre
dois quaisquer genotipos. Entretanto, 0 nimero de estimativas obtidas é muito grande o que
torna impraticavel o reconhecimento de grupos homogéneos pelo simples exame visual destas
estimativas. Assim, para realizar esta tarefa faz-se uso de métodos de agrupamento ou de
projecdes de distancias em graficos bidimencionais, tomando por base as coordenadas obtidas
a partir da medida de dissimilaridade escolhida (CRuz e CARNEIRO, 2006).

Segundo CRUz e REGAZzI (1997), a analise de agrupamento tem por finalidade reunir e
classificar os gendtipos em varios grupos, de tal forma que exista homogeneidade dentro e
heterogeneidade entre grupos formados. Os métodos de agrupamento mais utilizados em
programas de melhoramento genéticos de plantas tém sido os hierarquicos e 0s de otimizacao.
Nos métodos hierdrquicos, 0s genitores sdao agrupados por um processo que se repete em
varios niveis, até que seja estabelecido um dendrograma, e nos de otimizacéo, € realizada a
particio do conjunto de genitores em subgrupos mutuamente exclusivos por meio da
maximizacdo ou minimizacdo de uma medida preestabelecida.

Nos métodos de otimizacdo os grupos sdo formados pela adequacdo de algum critério
de agrupamento, ou seja, 0 objetivo é alcancar uma particdo dos individuos que otimize
(maximize ou minimize) alguma medida de dissimilaridade. Um dos métodos mais
comumente utilizados na area de melhoramento genético € o proposto por Tocher, citado por
RAO (1952). Este método de Tocher requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a
qual é identificado o par de individuos mais similares. Esse individuos formardo o grupo

inicial. A partir deste ponto é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos,
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adotando-se o critério de que a distdncia média intragrupo deve ser menor que a distancia
média intergrupo (CRuUz e CARNEIRO, 2006).

J& nos métodos hierarquicos, 0s genotipos sdo agrupados por um processo que se repete
em varios niveis, até que seja estabelecido o dendograma ou o diagrama de arvore. Neste
caso, ndo ha preocupacgdo com o nimero 6timo de grupos, uma vez que o interesse maior esta
na “arvore” e nas ramificacbes que sdo obtidas. As delimitacdes podem ser estabelecidas por
um exame visual do dendograma, em que se avaliam pontos de alta mudanca de nivel,
tomando-os em geral como delimitadores do nimero de gendtipos para determinado grupo
(CrRuz e CARNEIRO, 2006). Logo, o dendrograma é especialmente util para a visualizacdo de
semelhancas entre amostras, sejam estes genitores utilizados em hibridagdes, representados
por pontos em espaco com dimensdo maior do que trés, onde a representacdo de graficos

convencionais ndo ¢ possivel (MoITA NETO e MOITA, 1998).
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RESUMO

Objetivou-se com este trabalho avaliar familias de irmdo germanos com potencial de
producdo de cana e precocidade na maturacdo, visando a selecdo de individuos para uso no
melhoramento e comercial. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos ao acaso com
quatro blocos e dez familias de cana-de-actcar. O experimento foi conduzido na area agricola da
Usina Séo José - lgarassu/PE, durante o ano agricola de 2009/2010. Foram avaliados os caracteres
namero médio de colmos (NMC), didmetro médio de colmos (DMC), altura media de colmos
(AMC), peso medio de colmos (PMC), toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas de pol por
hectare (TPH), toneladas de brix por hectare (TBH), pol na cana (PC), brix na cana (BC), fibra %
cana (FIB), acucar total recuperavel (ATR) e pureza na cana (PUR). A analise de variancia foi
realizada para todos os caracteres e as médias foram agrupadas pelo teste de Scott e Knott (1974), a
5% de probabilidade (p<0,05). A analise multivariada foi utilizada para quantificar a divergéncia
genética. A distancia generalizada de Mahalanobis foi utilizada como medida de dissimilaridade.
Foram aplicados o método hierarquico de ligacdes médias (UPGMA) e o método de otimizacao de
Tocher. Estimaram-se as analises de trilha fenotipicas. As familias FA-2, FA-3, FA-5, FA-8 e FA-9,
podem ser selecionadas para producéo de cana e acucar. Os resultados com base no brix indicaram
as familias FA-4, FA-5, FA-6 e FA-10 com tendéncia para maturacao precoce. O uso dos pares de
familias mais divergentes podem ser recomendadas para uso no melhoramento com possibilidades
de proporcionar novas combinagdes com éxito na selecdo. Indiretamente, a selecdo de familias para

producdo de cana e aglcar pode ser feita através do nimero médio de colmos.

Palavras-chave: Saccharum spp., desempenho agroindustrial, divergéncia genética, analise de
trilha.
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SELECTION OF RB FAMILIES AIMING HIGH PRODUCTIVITY AND EARLY

MATURATION IN SUGAR CANE

ABSTRACT

The aim of this study was to evaluate sib families with potential sugarcane production and
earliness in maturity, in order to select individuals for use in breeding and commercial. The
experimental design was randomized blocks with four blocks and ten families of sugar cane. The
experiment was carried out in the agricultural area in sugar mill S&o José - Igarassu/PE, during the
agricultural year 2009/2010. Were evaluated the characters mean number of culms (NMC), mean
diameter culms (DMC), mean height of culms (AMC), mean weight of culms (PMC), tons of cane
per hectare (TCH), tons per hectare of pol (TPH), brix tons per hectare (TBH), pol in cane (PC),
brix in sugar cane (BC), % cane fiber (FIB), total recoverable sugar (ATR) and pure cane (PUR).
The analysis of variance was performed for all the characters and the means were grouped by Scott
and Knott test (1974), 5% of probability (p<0.05). The multivariate analysis was used to quantify
the genetic divergence. The Mahalanobis distance was used as dissimilarity measure. Were applied
the hierarchical method of the average linkages (UPGMA) and the optimization method of Tocher.
Were estimated the phenotypic path analysis. Families FA-2, FA-3, FA-5, FA-8 and FA-9, can be
selected for production of sugarcane and sugar. The results based on brix families indicated FA-4
FA-5 FA-6 FA-10 and with a tendency to early maturity. The use of pairs of different families can
be recommended for use in improving opportunities to provide new combinations with success in
the selection. Indirectly, the selection of families for the production of cane and sugar can be done

by the average number of culms.
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1. INTRODUCAO

Nos programas de melhoramento genético de cana-de-agUcar, objetiva-se principalmente
obter individuos superiores com excelente potencial de producdo de colmos e agUcar para
substituicdo das variedades comerciais em virtude destas apresentarem, com o passar do tempo, um
declinio nos rendimentos agricola e industrial devido a um processo conhecido como
degenerescéncia varietal (MAMEDE et al., 2002). Para superar esta limitacdo, individuos promissores
sdo cruzados anualmente, e em seguida, avaliam-se as progénies e identificam-se aquelas que
apresentam as médias fenotipicas superiores. Nesse contexto, o conhecimento do desempenho
agroindustrial, das relagdes e seus efeitos diretos e indiretos e da diversidade genética entre os
genitores em programas de melhoramento de plantas séo de vital importancia para os melhoristas na
identificacdo e organizacdo dos recursos genéticos disponiveis, visando a utilizacdo desses na
producdo de novas variedades promissoras (PALOMINO et al., 2005).

A quantificacdo da diversidade genetica pode ser realizada por meio de caracteres
agrondmicos, morfoldgicos e moleculares entre outros. Diversas medidas de dissimilaridade tém
sido propostas para a quantificacdo das distancias entre genotipos, sendo, contudo, a distancias de
Mahalanobis a mais amplamente utilizada quando se dispde de experimentos com repeticoes. Esta
se diferencia das demais técnicas por levar em consideracdo as variancias e covariancias residuais
entre os caracteres avaliados (CRUz e REGAZzzI, 2001).

O namero de estimativas de dissimilaridade obtidas € muito grande o que torna impraticavel o
reconhecimento de grupos homogéneos pelo simples exame visual destas estimativas. Assim, para
realizar esta tarefa faz-se uso de métodos de agrupamento ou de projecdes de distancias em graficos

bidimencionais, tomando por base as coordenadas obtidas a partir da medida de dissimilaridade
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escolhida (CRuUz e CARNEIRO, 2006). A analise de agrupamento tem por finalidade reunir, por
algum critério de classificacdo, os genitores, em varios grupos, de forma que exista homogeneidade
dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos. Alternativamente, as técnicas de andlise de
agrupamento tém por objetivo, ainda, dividir um grupo original de observa¢des em varios grupos,
segundo algum critério de similaridade ou dissimilaridade (CRuz e REGAZzzI, 2001). Os métodos de
agrupamento envolvem, segundo (CRuUz e CARNEIRO, 2006), basicamente duas etapas. A primeira
relaciona-se com a estimacdo de uma medida de dissimilaridade entre os genitores, e a segunda,
com a adocdo de uma técnica de agrupamento para a formacao dos grupos.

A andlise de trilha (ou “path analysis”) € uma metodologia que o melhorista dispde para
entender as causas envolvidas nas associagcfes entre caracteres e decompor as correlagcdes existentes
em efeitos diretos e indiretos (CRUZ e REGAZzI, 2001). Esse tipo de analise é util na verificacdo de
relacBes diretas e indiretas entre variaveis, podendo seu uso ser extrapolado para outras areas de
investigacdo, além do melhoramento genético, indicando o tipo e o grau de relacdo entre variaveis e
fornecendo condigcdes de melhor planejamento e conducdo do experimento, podendo tambem ser
aplicada como método de identificacdo das variaveis menos explicativas do comportamento da
variavel dependente principal e, assim, elimina-la do estudo, como descrito por LUcIo (1999).

Diversos trabalhos reportam a utilizacdo de desempenho agroindustrial, divergéncia genética,
andlise de trilha entre outros, em cana-de-agucar, no intuito de selecionar familias ou genotipos.
Vaérios trabalhos tiveram resultados bem expressivos: DUTRA FILHO (2010) selecionou progénies de
cana-de-agclcar com base no desempenho agroindustrial, indices de selecdo e dissimilaridade
genética. SILVA (2008) estudando sete variedades padrbes e onze clones RB de cana-de-acUcar, por
meio de técnicas uni e multivariadas, com base em dez caracteres agroindustriais concluiu que a

metodologia permitiu identificar genotipos de maior divergéncia genética para a utilizacdo em
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programas de melhoramento genético e que os caracteres que mais contribuiram na quantificacéo da
divergéncia foram pol % cana, toneladas de cana por hectare, brix % cana e altura de colmos.

O trabalho teve como objetivo avaliar familias de irmdo germanos com potencial de producédo
de cana e precocidade na maturacdo, visando a selecdo de individuos para uso no melhoramento e

comercial.

2. MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na safra agricola de 2009/2010, em cana-soca, na area agricola
da Usina Sao José (municipio de Igarassu), no Litoral Norte da Mata de Pernambuco (7° 50° 00°°S,
34° 54°30 W e 19,0 m de altitude), em Latossolo Vermelho Amarelo Distrofico textura argilosa,
segundo a caracterizacdo de KOFFLER et al., 1986.

O delineamento experimental utilizado foi em blocos ao acaso com quatro blocos e dez
familias de cana-de-acUcar oriundas dos cruzamentos: FA-1 (RB92579 x RB855350); FA-2
(RB867515 x RB953114); FA-3 (RB83102 x RB855035); FA-4 (RB92606 x RB92579); FA-5
(RB83102 x RB855595); FA-6 (RB855035 x RB855595); FA-7 (RB855025 x RB863129); FA-8
(RB867515 x RB95546); FA-9 (RB946903 x RB863129); FA-10 (CP88-1540 x RB92579). Cada
parcela experimental foi representada por dois sulcos de 5,0 m de comprimento, espacados de 1,20
m entre sulcos e 1,00 m entre clones dentro do sulco. A colheita da cana-soca foi realizada em
outubro de 2010 aos dez meses de idade das plantas.

Para efeito de tratamento foram tomadas em cada parcela, aleatoriamente, dez colmos nas
duas fileiras, para avaliar: (1) diametro médio do colmo (DMC) mensurado com o auxilio de um
paquimetro, realizadas no terceiro internddio da base e em sua por¢cdo mediana, cujo valor da escala
corresponde a um valor em milimetro (mm), e convertido para cm; (2) altura média de colmo

(AMC) determinada com o auxilio de uma trena, medida em centimetro, da base do colmo até o
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primeiro “dewlap” visivel (inser¢ao da folha + 1), de acordo com classificacdo descrita por Kuijper
(DILLEWIN, 1952); (3) numero médio de colmos (NMC) expresso em unidade, obtido pela
contagem do namero total de colmos em uma parcela experimental, sendo posteriormente calculado
0 numero de colmos por metro linear; (4) peso médio de colmo (PMC) obtido pela pesagem, em
quilograma, de todos os colmos da parcela experimental, pelo nimero de colmos presentes em suas
respectivas parcelas experimentais; (5) toneladas de colmos por hectare (TCH) calculada por meio
da transformacdo da massa da parcela em tonelada por hectare; (6) toneladas de pol por hectare
(TPH), multiplicando-se o TCH pelo pol na cana (PC); (7) toneladas de brix por hectare (TBH) —
calculado atraves do produto do TCH pelo brix na cana (BC). Por ocasido da colheita foram
amostradas dez canas para determinacdo da fibra % cana (FIB), brix na cana (BC), pol na cana
(PC), pureza na cana (PUR) e acuUcar total recuperavel (ATR), segundo FERNANDES (2003). Durante
a conducdo do experimento foram realizados os tratos culturais exigidos para cultura.

A anélise de variancia foi realizada para todos os caracteres e as médias foram agrupadas pelo
teste de ScoTT e KNOTT (1974), a 5% de probabilidade (p<0,05). A analise multivariada foi
utilizada para quantificar a divergéncia genéetica. Empregou-se como técnica de agrupamento de
otimizacdo o método de Tocher (RAO, 1952) e para construir o dendrograma utilizou-se 0 método
hierarquico do tipo UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetical Averages),
desenvolvido por SOKAL e MICHENER (1958), com base na Distancia Generalizada de Mahalanobis
(MAHALANOBIS, 1936), cujos resultados foram utilizados para comparacdo dos padrGes de
agrupamentos produzidos pelos dois tipos de meétodos. Utilizou-se também, o critério de SINGH
(1981) para quantificar a contribuicéo relativa desses caracteres para a divergéncia genética.

Desdobramentos das correlacfes em efeitos diretos e indiretos foram realizados por meio da
analise de trilha desenvolvida por WRIGHT (1921). A andlise de trilha foi representada pelo

diagrama de causas-efeitos, mostrado na figura 1, e demonstra as inter-relacdes dos efeitos diretos e
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indiretos das varidveis explicativas sobre a varidvel bésica. Nesses diagramas, a seta unidirecional
indica efeito direto (coeficiente de trilha) de cada variavel explicativa, enquanto a seta bidirecional
representa a interdependéncia de duas variaveis explicativas, cuja magnitude é quantificada pela
correlacdo fenotipica.

Foi realizada a diagnose da multicolinearidade antes da execucgdo da andlise de trilha, e o grau
de multicolinearidade da matriz singular X’X foi estabelecido com base no niumero de condicao
(NC), que é a relacdo entre o maior e o menor autovalor da matriz. Se NC<100, a
multicolinearidade é denominada fraca e ndo constitui problema para a analise; se 100 <NC<1000,
a multicolinearidade é considerada de moderada a forte; e se NC>1000, é considerada severa (CRUZ
e CARNEIRO, 2006). O diagndstico de multicolinearidade das analises deste trabalho resultou em
fraca colinearidade. A diagnose da multicolinearidade e todas as outras analises foram executadas

pelo programa Genes (CRuz, 2007).

Flg 1a/
\ AMC
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Flg 1 Fig. 1b / >

u(X) PMC «<— DMC
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Figura 1. Diagrama causal ilustrativo dos efeitos diretos e indiretos dos componentes de producgdo (Fig. 1a) altura

média do colmo (AMC), didmetro médio do colmo (DMC) e ndmero médio de colmos (NMC) sobre toneladas de
colmos por hectare (TCH); (Fig. 1b) AMC e DMC sobre peso médio de colmos (PMC); (Fig. 1c) componentes
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tecnoldgicos brix na cana (BC), fibra % cana (FIB), pureza na cana (PUR) e agucar total recuperavel (ATR) sobre o
pol na cana (PC); (Fig. 1d) TCH e PC sobre a tonelada de pol por hectare (TPH). A seta unidirecional indica efeito
direto de cada variavel explicativa sobre a principal; a seta bidirecional representa a interdependéncia de duas
variaveis explicativas, cuja magnitude é quantificada pela correlagdo fenotipica entre elas; e p para cada figura

corresponde ao efeito residual.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados na Tabela 1 mostram a existéncia de diferencas significativas entre as familias
de cana-de-agUcar, a 5% de probabilidade pelo teste F, para as variaveis altura média de colmos
(AMC), toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas de aclcar provavel por hectare (TPH) e
toneladas de brix por hectare (TBH), indicando a existéncia de variabilidade, com possibilidade de
melhoramento dessas caracteristicas. Para as caracteristicas brix na cana (BC), pureza na cana
(PUR) e acucar total recuperavel (ATR) houve diferenca significativa a 1% de probabilidade. As
variaveis nimero medio de colmos (NMC), diametro médio de colmos (DMC), peso médio de
colmos (PMC), pol na cana (PC) e fibra % cana (FIB) ndo apresentaram diferenca estatistica entre
as familias.

O coeficiente de variacao experimental (CVEg) de 1,41% a 24,87% oscilou de baixo a medio,
evidenciando boa precisdo experimental e, consequentemente, mostrou-se eficiente nas
determinacgdes das caracteristicas DMC, AMC, PC, FIB, PUR e ATR, sendo satisfatérios para os
caracteres PMC, TCH, TPH e TBH, conforme verificadas na Tabela 1, e podendo ser aceitavel para
NMC.

Embora o nimero médio de colmos (NMC) ndo tenha apresentado diferenca significativa
entre as familias, estas apresentaram valores médios de 8,00 colmos por metro linear. De acordo
com BARBOSA e SILVEIRA (2000), na fase de selecdo T1, deve-se selecionar plantas com mais de

seis colmos. Assim sendo, todas as familias mostraram-se promissoras para selecdo com base neste
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carater. PEDROZO et al., (2008) concordando com essas afirmacdes, alega ainda que, em média,
gendtipos com menos de cinco colmos apresentaram tendéncia de serem menos produtivos, ndo
devendo ser selecionados nem mesmo quando as demais caracteristicas avaliadas forem favoraveis.

Para a variavel altura média de colmos (AMC) as familias FA-1, FA-3, FA-4, FA-7, FA-9 e
FA-10 diferiram das familias FA-2, FA-5, FA-6 e FA-8, ndo se verificando diferencas entre si. A
média encontrada foi de 2,55 m, variando de 2,35 m (FA-2) a 2,74 m (FA-3), valores superiores aos
obtidos por SiLVA (2006), onde avaliando doze gen6tipos de cana-de-agUcar, obteve aos dez meses
de idade, uma média de 1,36 m de altura de colmos, variando entre 1,04 e 1,64 m. SiLvA (2008),
avaliando dezoito genotipos de cana-de-agucar, obteve uma média de 2,38 m, variando entre 1,99 e
3,31 m.

Em relacéo as variaveis TCH e TPH, observa-se a existéncia de dois grupos, as familias FA-2,
FA-3, FA-5, FA-8 e FA-9 diferiram significativamente das familias FA-1, FA-4, FA-6, FA-7 e FA-
10. Quanto a TCH, a média encontrada foi de 52,94 t ha™, cujas familias FA-2, FA-3, FA-5, FA-8 e
FA-9 obtiveram rendimentos de 55,47; 63,98; 59,89; 58,85 e 67,10 t ha™, respectivamente,
superiores as demais familias. Na variavel TPH, a média de tonelada de agucar por hectare situou-se
em 7,17, e as familias que apresentaram as maiores produtividades de acgUcar por hectare foram as
FA-2, FA-3, FA-5, FA-8 e FA-9 com 7,45; 8,44; 7,88; 8,01 e 8,92 t.ha-! pol, respectivamente. Este
pardmetro foi conferido pela maior produtividade de colmos (t.ha™) dessas familias. MELO et al.,
(2006) avaliando dezesseis genotipos de cana-de-aguUcar, encontrou resultados semelhantes para
média geral do carater TCH (65,72 t.ha-') e TPH (8,12 t.ha™).

Para a variavel TBH, observou-se que as familias FA-2, FA-3, FA-5, FA-8, FA-9 e FA-10
diferiram das familias FA-1, FA-4, FA-6 e FA-7, ndo diferindo entre si. A média encontrada, aos

dez meses de idade, foi de 10,70 toneladas de brix por hectare, variando entre 7,78 e 13,00 t.ha™
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brix, para as familias FA-7 e FA-9, respectivamente. BASTOS (2003), aos doze meses de idade,
obteve uma média de 21,23 t.ha™ brix para a variavel TBH.

Dentre todas as variaveis, PUR e ATR, foram as que formaram quatro grupos. As familias
FA-1, FA-4 e FA-9 apresentaram valores estatisticamente superiores para pureza na cana (PUR) em
relacdo as demais familias. A média de PUR foi igual a 82,02%, o maior valor encontrado foi na
FA-1 (85,22%) e o menor valor foi na FA-7 (77,49%). MELO et al., (2006) avaliando dezesseis
genotipos de cana-de-agucar encontrou resultados semelhantes para média geral do carater pureza
(86%). Quanto a variavel ATR, a média obtida foi de 138,46 kg.t* de ATR, variando entre 130,90
kg.t" e 148,66 kg.t™, familias FA-5 e FA-10, respectivamente. Valores concordantes foram obtidos
por GUIMARAES (2010), que avaliando oito gendtipos obteve uma média de 146,30 kg.t™* de ATR.

Pode-se verificar na Tabela 1 trés grupos distintos para brix na cana (BC). As familias FA-4,
FA-5, FA-6 e FA-10 diferiram dos demais grupos. Este resultado mostra que essas familias tendem a
serem mais precoces na maturacdo da cana, visto que estas atingiram um percentual do valor de brix
desejavel mais cedo comparado a outras familias. A média de BC, aos dez meses de idade em cana-
soca, ficou em torno de 20,27%, variando entre 19,38% (FA-9) e 21,27% (FA-10). MELO et al.,
(2006) estudando doze gendtipos e quatro variedades padrbes, encontraram média de brix na cana

ao redor de 17,18%, sendo inferior a encontrada neste trabalho.
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Tabela 1. Agrupamento de médias das variaveis numero médio de colmos (NMC), didmetro médio dos colmos (DMC), altura média dos colmos

(AMC), peso médio dos colmos (PMC), toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas de pol por hectare (TPH), toneladas de brix por

hectare (TBH), pol na cana (PC), brix na cana (BC), fibra % cana (FIB), pureza na cana (PUR) e acgucar total recuperavel (ATR). PE, 2011.

Variaveis

Eamilias NMC DMC AMC PMC  TCH TPH TBH PC BC FIB PUR ATR

(cm) (m) (Kg) (tha-) (tha'pol) (tha'brix) (%) (%) (%) (%) kg.t™
FA-1 7,.00a 24la 264a 092a 4470b 6,40 b 9,05 b 1431a 20,23b 12,39a 8522a 143,08b
FA-2  805a 2333 235b 10la 5547a 745a 10,82a  1344a 1952c 13,33a 82,87b 137,0lc
FA-3 862a 2353 274a 107a 63,98a 8,44 a 1245a  1319a 1946c 13,89a 80,19c 132,18d
FA-4  682a 237a 260a 092a  4314b 6,18 b 9,08 b 1449a 21,03a 1349a 8442a 147,60a
FA-5  987a 218a 240b 088a 59,89a 788a 12,69a  1323a 21,16a 1328a 82,13b 130,90d
FA-6 7558 217a 242b 092a 4757b 6,26 b 9,86 b 13,20a 20,75a 13,72a 80,06c 137,15c
FA-7 590a 236a 264a 095a 3837b 511b 7,78 b 1327a 20,28b 12,98a 77,49d 1384lc
FA-8 9072 2392 239b 095a 58,85a 8,01a 1154a  1362a 1962c 13,04a 8l4lc 137,63¢
FA-9  912a 2433 271a 107a 67,10a 8,92 a 13,00a  1326a 19,38c 12,82a 8376a 131,96d
FA-10 7972 240a 261a 092a 50,35b 7,07 b 10,68 a 1421a 2127a 12,62a 8263b 14866a

Média 8,00 234 255 0,96 52,94 717 10,70 13,63 20,27 13,16 82,02 13846
QM  592™ 0,03® 0,085* 0,018 366,13* 5,61* 12,27* 1,05  224** 091" 21 45** 156 53**

CVe(%) 2487 765 7,44 1367 2051 20,12 20,68 6,20 1,63 6,89 1,41 2,10

Médias seguidas pela mesma letra, nas colunas, pertencem ao mesmo grupo pelo teste de agrupamento de Scott e Knott (1974) a 5% de probabilidade; ****Significativo ao

nivel de 5% e 1% de probabilidade pelo teste F; ™ Néo significativo.
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Os valores das dissimilaridades geradas pela Distancia Generalizada de
Mahalonobis entre as familias estudadas encontram-se inseridos na Tabela 2. Entre os
dez pares mais dissimilares, a analise das Distancias (D?) identificou as combinac6es
FA-3 e FA-4 (146,75), FA-3 e FA-5 (130,02), FA-3 e FA-10 (126,58), FA-4 e FA-9
(120,73), FA-5 e FA-7 (117,06), FA-3 e FA-1 (116,54), FA-9 e FA-10 (115,28), FA-4 e
FA-7 (107,35), FA-5 e FA-9 (102,24) e FA-1 e FA-7 (101,86) como os pares de
familias mais divergentes.

Observa-se que as familias mais distantes, FA-3 (RB83102 X RB855035) e FA-4
(RB92606 X RB92579) ndo sdo aparentadas, confirmando assim, 0 que Se esperava,
pois quanto mais diferentes 0s materiais, presumia-se maiores distancia entre eles.
Porém, a segunda combinacdo mais divergente, FA-3 (RB83102 X RB855035) e FA-5
(RB83102 X RBB855595), apresentam relacdo de parentesco, pois tem em comum o
progenitor feminino utilizado no cruzamento biparental para obtencdo das familias.

As distancias entre os pares de familias, considerando as 12 caracteristicas
agroindustriais, indicaram que os pares mais similares foram: FA-4 (RB92606 X
RB92579) e FA-10 (CP881540 X RB92579) e FA-2 (RB867515 X RB953114) e FA-8
(RB867515 X RB95546). Verifica-se, portanto, que esses materiais sdo aparentados,
onde na combinacdo FA-4 e FA-10 apresentam o progenitor masculino em comum
(RB92579) e na combinacdo FA-2 e FA-8 (RB867515) apresentam o progenitor
feminino em comum.

CRUZ e REGAZzI (2004) sugerem o ndo envolvimento de individuos de mesmo
padrdo de dissimilaridade nos cruzamentos, de modo a ndo restringir a variabilidade
genética e, assim, evitar reflexos negativos nos ganhos a serem obtidos pela selecéo.

Conforme relatado por ABREU et al., (1999) e CARPENTIERI-PiPOLO et al., (2000), as
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melhores combinagdes hibridas a serem testadas em um programa de melhoramento,
devem envolver parentais tanto divergentes como de elevada performance média.

A identificacdo dos pares mais distantes ou divergentes é um aspecto visado pelos
fitomelhoristas, uma vez que pode orientar uma combinagéo de genitores para ganho em
heterose (ALLARD, 1971). Sabe-se que 0 conhecimento dos pares de progénies de maior
divergéncia orienta o processo hibridacdo. Assim, os pares mais divergentes devem ser

utilizados em cruzamentos para a geracao de hibridos mais heteroéticos.

Tabela 2. Estimativas das distancias entre as dez familias (FA) de cana-de-agUcar
quantificadas pelo método das distancias generalizadas de Mahalanobis (D?). PE,
2011.

Distancias entre familias
FA

2 3 4 5 6 7 8 9 10 D> D%

FA-1 24,65 116,54 23,19 58,74 42,32 101,86 44,66 6253 32,67 116554 23,19

FA-2 0 59,91 65,95 63,88 37,50 72,53 8,82 23,69 68,87 72,53 8,82

FA-3 0 146,75 130,02 56,59 30,76 29,55 36,51 12658 146,75 29,55
FA-4 0 60,36 39,52 107,35 79,39 120,73 8,10 146,75 8,10
FA-5 0 33,85 117,06 7524 102,24 69,11 130,02 33,85
FA-6 0 30,91 30,08 66,60 32,14 66,60 30,08
FA-7 0 39,79 8357 7821 117,06 30,76
FA-8 0 19,93 68,69 79,39 8,82
FA-9 0 11528 120,73 19,93
FA-10 0 126,58 8,10

Os caracteres que mais contribuiram para a divergéncia genética pelo método de

SINGH (1981) entre as 10 familias de cana-de-agucar foram TCH e TBH, com valores de
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contribuicdo de 41,96 e 23,99 %, respectivamente, totalizando 65,95% (Tabela 3). Entre
os caracteres avaliados por SILVA (2008) em estudo de divergéncia genética de dezoito
gendtipos de cana-de-acucar, sendo sete variedades comerciais e onze clones RB, 0s que
mais contribuiram foram pol na cana, tonelada de cana por hectare, brix na cana e altura
média de colmos.

Quanto aos coeficientes de variacdo genética observa-se que os caracteres TCH
(14,88), TBH (12,69) e TPH (13,09) apresentaram valores mais altos, acima de 10%.
Segundo OLIVEIRA et al., 2005 e BASTOS et al., 2007, valores acima de 10% ja indicam
haver presenca de variabilidade genética com possibilidade de selecdo efetiva entre as
familias. A razdo entre o coeficiente de variacdo genético e o coeficiente de variagdo
ambiental (CV/CVe) observados foram superiores a unidade para os caracteres PUR
(1,94), BC (2,20) e ATR (2,09), refletindo a condicdo favoravel para selecdo destes
caracteres (VENCOSVKY, 1987). A relacdo CVs/CVe de magnitude superior a 1,0 mostra
condicdes adequadas ao melhoramento, o que foi observado por SiLvA (2008), nos
caracteres NC, PMC, TCH, PC e BC, indicando que o componente genético foi mais
importante que o ambiental.

Observa-se que as herdabilidades médias exibiram valores médios e altos para 0s
caracteres AMC (57,56%), TCH (67,79%), TPH (62,89%), TBH (60,10%), PUR
(93,76%), BC (95,10%) e ATR (94,57%), indicando possibilidade de éxito para selecao,
visto que ha predominancia do componente genético atuando nestes caracteres. Valores
semelhantes de herdabilidade foram obtidos por BRESSIANI (2001) para os caracteres
BC, TCH e TBH. Segundo HOGARTH (1980), alguns resultados indicam que a acao
génica predominante no teor de Brix € a aditiva, sendo que para 0s demais componentes

de producédo é a ndo aditiva. CAVALCANTI (1990), avaliando parametros genéticos em
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caracteres de cana-de-aclcar encontrou grande amplitude de resultados para as

estimativas de herdabilidade. Esta grande faixa de variagdo pode ser devido a varios

fatores, tais como, problemas de amostragem, as diferencas existentes entre populacées

e as diferencas de ambiente (VENCOSVKY, 1970; PESEK e BAKER, 1971; RAMALHO et

al., 1993).

Tabela 3. Importéncia relativa de 12 caracteres agroindustriais para estudo da

diversidade genética entre dez familias de cana-de-agUcar, segundo critério de Singh

(1981) e parametros associados a essas caracteristicas. PE, 2011.

Caracteristicas S.j S.j (%) Herdabilidade (h%) CVg CVg/CVe

NMC 185,56 2,63 33,18 8,76 0,35
DMC 32,12 0,45 1,13 0,41 0,05
AMC 143,65 2,04 57,56 4,33 0,58
PMC 320,83 4,55 2,84 1,17 0,08
TCH 2958,63 41,96 67,79 14,88 0,72
TPH 50,96 0,72 62,88 13,09 0,65
TBH 1691,15 23,99 60,10 12,69 0,61
FIB 69,74 0,99 9,34 1,10 0,16
PC 40,51 0,57 32,05 2,13 0,34
PUR 902,46 12,80 93,76 2,73 1,94
BC 64,86 0,92 95,10 3,60 2,20
ATR 589,69 8,36 94,57 4,39 2,09

S.j: contribuicdo da variével x para o valor da distancia de Mahalanobis entre os genétipos i e i°, CVg:

coeficiente de variagdo genética, CVe: coeficiente de variacdo ambiental, h%;: herdabilidade no sentido

amplo, nimero médio de colmos (NMC), didmetro médio dos colmos (DMC), altura média dos colmos

(AMC), peso médio dos colmos (PMC), toneladas de cana por hectare (TCH), toneladas de pol por
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hectare (TPH), toneladas de brix por hectare (TBH), pol na cana (PC), brix na cana (BC), fibra % cana
(FIB), pureza na cana (PUR) e agUcar total recuperavel (ATR).

Na Tabela 4, sdo apresentados os grupos formados pelo método de otimizacao de
Tocher das dez familias. Houve a formacdo de quatro grupos, sendo os dois maiores
grupos formados por trés familias cada (30% do total em cada grupo) e outros dois
grupos com duas familias em cada grupo (20% do total em cada grupo). Esse padréo de
distribuicdo reforca a variabilidade entre as familias constatadas na analise de variancia
e, conseqlientemente, uma grande divergéncia genética. As familias FA-4 (RB92606 X
RB92579), FA-10 (CP881540 X RB92579) e FA-1 (RB92579 X RB855330) agrupadas
dentre as familias do grupo | possuem a mesma constituicdo genética materna ou
paterna (RB92579). As familias FA-2 (RB867515 X RB953114) e FA-8 (RB867515 X
RB95546), reunidas no grupo Il possuem o progenitor feminino em comum
(RB867515), enquanto a familia FA-9 (RB946903 X RB863129) agrupada nesse
mesmo grupo, ndo possui nenhum grau de parentesco com as demais familias deste
grupo. As familias FA-5 (RB83102 X RB855595) e FA-6 (RB855035 X RB855595),
agrupadas no grupo IV possuem a mesma constituicdo paterna (RB855595). Ja as
familias FA-3 (RB83102 X RB855035) e FA-7 (RB855025 X RB863129) ndo possuem
parentesco e foram reunidas no mesmo grupo (Grupo Il1l); e as familias FA-3 (RB83102
X RB855035) e FA-5 (RB83102 X RB855595) apesar de ter a mesma constituicdo
genética feminina (RB83102), foram agrupadas em diferentes grupos, Il e 1V,
respectivamente.

Com base nos resultados obtidos pelo agrupamento de Tocher e no desempenho
das familias da referida série, poderiam ser indicados cruzamentos entre as familias
mais divergentes e mais produtivas, pois segundo CARPENTIERI-PiPOLO et al., (2000), a

identificacdo de genotipos com base somente na divergéncia sem considerar 0 seu
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desempenho, pode ndo ser uma boa alternativa, sendo recomendado o uso de individuos
divergentes com caracteristicas agrondémicas importantes. Sendo assim, considerando o
desempenho e a divergéncia, recomendam-se 0s cruzamentos entre as familias FA-10,
FA-2, FA-3 e FA-5, que pertencem a grupos distintos, por serem bastante divergentes
(Tabela 2) e os mais produtivos, de acordo com o carater TBH, aliados aos caracteres

TCH e TPH (Tabela 1).

Tabela 4. Formagdo dos grupos de dissimilaridade pelo método de Tocher a partir das
distancias de Mahalanobis estimadas para as dez familias RB de cana-de-agucar,
avaliados para doze caracteres agroindustriais. PE, 2011.

Grupos Familias %
I 4,10e1l 30
I 2,8e9 30
Il 3e7 20
v 5eb 20

De acordo com o dendrograma obtido pelo método de agrupamento hierarquico
UPGMA (Figura 2), as familias foram reunidas em quatro grupos considerando-se o
corte a aproximadamente 42% da distancia genética relativa, conforme o critério
mencionado por CRUz e CARNEIRO (2006), no qual os pontos de alta mudanca de nivel
sdo considerados delimitadores do nimero de gendtipos para determinado grupo. Este
método UPGMA agrupou de forma semelhante ao método de agrupamento de Tocher
as dez familias de cana-de-aclUcar quanto a dissimilaridade, sendo as familias, no
UPGMA e no método de Tocher distribuidas em quatro grupos. O grupo | englobou as
familias 4, 10 e 1 correspondendo ao grupo | do método de Tocher; o grupo 11 (5 e 6)

correspondeu exatamente ao grupo IV do método de Tocher; o grupo Il (2, 8 e 9)
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correspondeu ao grupo Il e o grupo IV (3 e 7) correspondeu ao grupo 111 do método de
otimizacdo de Tocher. Essa similaridade entre esses dois métodos de agrupamento

reforca as possiveis recomendacGes de cruzamento entre as familias avaliadas.

~N W O ooN O o1

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
Figura 2. Dendograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade, estabelecido pelo

método das ligacdes médias (UPGMA), com base na distancia de Mahalanobis

(Dii®), para as dez familias de cana-de-actcar. PE, 2011.

Os coeficientes de trilha fenotipicos (Tabela 5) explicaram bem as variagdes em
TCH, como indica o alto valor de determinac&o do modelo (R? = 0,8962) e pelo efeito
residual pequeno (0,3222), o que reflete a excelente contribuicdo das variaveis do
modelo para a producdo de colmos. O maior efeito fenotipico direto positivo sobre a
produtividade de cana (TCH) foi expresso pelo carater NMC (0,9851).

BRESSIANI et al., (2001) relata que os componentes envolvidos na tonelagem de
acucar sdo a TCH e o brix na cana. Ambos sdo de grande importancia, sendo possivel
ainda subdividir a TCH nos componentes, nimero de colmos por hectare e massa de

colmos, este ultimo sendo composto pelo diametro, altura e densidade do colmo.
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Neste contexto, uma segunda analise de trilha foi realizada, definindo-se um
modelo de regressdo em que PMC é dado como a variavel principal e AMC e DMC as
variaveis explicativas (Tabela 6). Os efeitos diretos de AMC e DMC sobre PMC foram
pequenos (0,2940 e 0,2385). FERREIRA et al., (2007) obtiveram efeito direto fenotipico
de AMC de maior magnitude quando comparado a DMC. Ja resultados obtidos por
SILVA (2008), apresentaram efeitos diretos e altos das variaveis AMC e DMC com a
variavel PMC.

Foram realizadas também outras duas analises de trilha, uma com 0s componentes
de qualidade tecnoldgica, definindo-se um modelo de regressdo em que PC é dado
como a variavel principal e BC, FIB e PUR e ATR as variaveis explicativas (Tabela 7),
e a outra, com 0s componentes agroindustriais, definindo-se um modelo de regressao
em que TPH é dado como a variavel principal e, TCH e PC as variaveis explicativas
(Tabela 8).

Observa-se na Tabela 7 que, fenotipicamente, a variavel que diretamente contribui
para explicar o teor de sacarose na cana (PC) foi o ATR (0,7631), j& o efeito direto
fenotipico de PUR foi pequeno (0,3961). Os coeficientes de trilha fenotipicos
explicaram bem as variacbes em PC, como indica o alto valor de determinacdo do
modelo (R? = 0,9443) e pelo efeito residual pequeno (0,2360), o que reflete a excelente
contribuicdo das variaveis do modelo para a producéo de sacarose.

A variavel TCH apresentou efeitos diretos altos sobre TPH (0,9830), conforme
verifica-se na Tabela 8. Esse efeito de elevada magnitude entre TPH e TCH evidencia a
importancia desse carater em programas de melhoramento, visando a elevacdo da
produtividade de acUcar. A varidvel PC apresentou efeito direto pequeno e positivo

sobre TPH (0,1339). Os coeficientes de determinacdo (R?) fenotipico igual a 0,8572, e 0
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baixo efeito residual de 0,3779, representa satisfatoriamente a contribuicdo de TCH para
explicar a produtividade de acuUcar. SILVA (2008) e REDDY e REDDI (1986) também
observaram superioridade do efeito direto da produtividade de cana para explicar a

produtividade de acgucar.

Tabela 5. Anélise de trilha fenotipica dos componentes de producdo nimero médio de
colmos (NMC), altura média de colmos (AMC) e didmetro médio de colmos (DMC)
sobre a variavel principal tonelada de cana por hectare (TCH). Recife (PE), 2011.

Variaveis Fenotipica

NMC

Efeito direto sobre TCH 0,9851
Efeito indireto via DMC -0,0232
Efeito indireto via AMC -0,0534
Total 0,9085
DMC

Efeito direto sobre TCH 0,1109
Efeito indireto via NMC -0,2063
Efeito indireto via AMC 0,1160
Total 0,0207
AMC

Efeito direto sobre TCH 0,1966
Efeito indireto via NMC -0,2677
Efeito indireto via DMC 0,0655
Total -0,0056
Coeficiente de determinacéo (R?) 0,8962

Efeito da variavel residual 0,3222
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Tabela 6. Andlise de trilha fenotipica dos componentes de producdo altura de colmos
(AMC) e didmetro de colmos (DMC) sobre peso médio de colmos (PMC). PE, 2011.

Variaveis Fenotipica

AMC

Efeito direto sobre PMC 0,2940
Efeito indireto via DMC 0,1406
Total 0,4346
DMC

Efeito direto sobre PMC 0,2385
Efeito indireto via AMC 0,1733
Total 0,4118
Coeficiente de determinacdo (R?) 0,2260

Efeito da variavel residual 0,8798
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Tabela 7. Anélise de trilha fenotipica dos componentes tecnolégicos brix na cana (BC),

fibra % cana (FIB), pureza na cana (PUR) e acucar total recuperavel (ATR) sobre

pol na cana (PC). PE, 2011.

Variaveis Fenotipica

BC

Efeito direto sobre PC -0,0043
Efeito indireto via FIB 0,0002
Efeito indireto via PUR 0,0279
Efeito indireto via ATR 0,3997
Total 0,4236
FIB

Efeito direto sobre PC -0,0033
Efeito indireto via BC 0,0003
Efeito indireto via PUR -0,1596
Efeito indireto via ATR -0,2919
Total -0,4546
PUR

Efeito direto sobre PC 0,3961
Efeito indireto via BC -0,0003
Efeito indireto via FIB 0,0013
Efeito indireto via ATR 0,2595
Total 0,6567
ATR

Efeito direto sobre PC 0,7631
Efeito indireto via BC -0,0022
Efeito indireto via FIB 0,0013
Efeito indireto via PUR 0,1347
Total 0,8969
Coeficiente de determinacdo (R?) 0,9443

Efeito da variavel residual

0,2360
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Tabela 8. Andlise de trilha fenotipica dos componentes toneladas de cana por hectare
(TCH) e pol na cana (PC) sobre a produtividade em agucar (TPH). PE, 2011.

Variaveis Fenotipica

TCH

Efeito direto sobre TPH 0,9830
Efeito indireto via PC -0,0646
Total 0,9184
PC

Efeito direto sobre TPH 0,1339
Efeito indireto via TCH -0,4742
Total -0,3403
Coeficiente de determinacdo (R?) 0,8572
Efeito da variavel residual 0,3779

4. CONCLUSOES

1. As familias FA-2, FA-3, FA-5, FA-8 e FA-9, podem ser selecionadas para producéo
de cana e acUcar.

2. Os resultados com base no brix indicam as familias FA-4, FA-5, FA-6 e FA-10 com
tendéncia para maturagao precoce.

3. Os caracteres TCH e TBH sdo os que mais contribuem para a divergéncia genética
entre as familias.

4. O uso dos pares de familias mais divergentes FA-3 X FA-4, FA-3 X FA-5, FA-3 X
FA-10, FA-4 X FA-9, FA-5 X FA-7, FA-3 X FA-1, FA-9 X FA-10, FA-4 X FA-7,
FA-5 X FA-9 e FA-1 X FA-7 podem ser recomendadas para uso no melhoramento

com possibilidades de proporcionar novas combinag¢fes com éxito na selecéo.
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5. A variavel NMC pode ser utilizada na selecdo indireta de familias mais produtivas,

uma vez que teve efeito direto positivo e elevado sobre TCH.
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Preparacéo de originais

Os autores devem digitar no espaco "Comentarios ao Editor" uma carta de
encaminhamento, apresentando o trabalho e explicitando a principal contribuicdo do
mesmo para 0 avan¢o do conhecimento na area de Ciéncias Agrarias. A carta de
encaminhamento deve indicar que o trabalho ndo foi submetido para publicacdo em

outro periddico.

Os artigos e as revisdes devem ter até 25 paginas (folha tamanho A4 com margens de 3
cm, fonte em Times New Roman tamanho 12, péginas e linhas numeradas
sequencialmente), incluindo tabelas e figuras. As Notas Cientificas devem apresentar
até 12 paginas, incluindo tabelas e figuras. Notas cientificas sdo breves comunicacoes,
cuja publicacdo imediata € justificada, por se tratar de fato inédito de importancia, mas
com volume insuficiente para constituir um artigo cientifico. As revisdes sdo publicadas

a convite da Revista.

O texto deve ser digitado em programa compativel com o Word (Microsoft), em
espacamento duplo. As principais divisdes do texto (Introducdo, Material e Métodos,
Resultados e Discussdo e Conclusdes) devem ser numeradas, em maiusculo e negrito, e
centralizadas na péagina. Notas cientificas ndo apresentam divisdes, conforme

mencionado anteriormente.
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O titulo do manuscrito deve refletir o conteudo do trabalho e ndo deve ter subtitulo,
abreviagdes, formulas e simbolos. O nome cientifico deve ser indicado no titulo apenas

se a espécie for desconhecida.

Os nomes do autor e co-autores devem ser inseridos no sistema submission na mesma
ordem em que aparecerdo no trabalho final. N&o indicar a autoria do trabalho no texto

do manuscrito que sera encaminhado aos assessores ad-hoc.

O resumo e abstract devem apresentar o objetivo da pesquisa de forma clara e concisa,
0s metodos de forma resumida, os resultados mais relevantes e as conclusdes. O texto
deve apresentar até 250 palavras, frases curtas, completas e com conexao entre si. Nao
deve apresentar citacdes bibliograficas. O titulo do trabalho em inglés, abstract e key

words devem ser fiéis versdes do titulo em portugués, resumo e palavras-chave.

As palavras-chave e key words ndo devem repetir palavras do titulo, devendo-se incluir
0 nome cientifico das espécies estudadas. As palavras devem ser separadas por virgula e
iniciadas com letra minuscula, inclusive o primeiro termo. Os autores devem apresentar
de 3 a 6 termos, considerando que um termo pode ser composto de duas ou mais

palavras.

A Introducéo deve ter de uma a duas paginas, conter a justificativa para a realizacdo do
trabalho, situando a importancia do problema cientifico a ser solucionado. A informacao
contida na Introducdo deve ser suficiente para o estabelecimento da hipdtese da

pesquisa. Os autores devem citar trabalhos recentes publicados em periddicos
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cientificos, porém a citacdo de trabalhos cléssicos é aceita. Deve-se evitar a citacdo de
resumos e abstracts. No Ultimo paragrafo da Introducdo, os autores devem apresentar a

hipotese cientifica e o objetivo do estudo, da mesma forma que no Resumo.

O Material e Métodos deve apresentar a descricdo da condicdo experimental e dos
métodos utilizados de tal forma que haja informacéo suficiente e detalhada para que o
trabalho seja repetido. Formulas, expressbes ou equacBes matematicas devem ser
iniciadas a margem esquerda da pagina. Incluir referéncias a andlise estatistica utilizada
e informar a respeito das transformacOes dos dados. A indicacdo de significancia

e %

estatistica deve ser da seguinte forma: p<0,01 ou p>0,05 (letra “p” em mintisculo).

No item Resultados e Discussdo, 0s autores devem apresentar os resultados da pesquisa
e discuti-los no sentido de relacionar as variaveis analisadas a luz dos objetivos do
estudo. A mera comparacdo dos resultados com os dados apresentados por outros
autores ndo caracteriza a discussdo dos mesmos. Deve-se evitar especulacdo excessiva e

os dados ndo devem ser apresentados simultaneamente em tabelas e em figuras.

A Conclusdo deve ser elaborada de tal forma que responda a questdo abordada na
pesquisa, confirmando ou ndo a hipotese do trabalho e estando de acordo com o
objetivo. Os autores devem ficar atentos para que a Conclusdo ndo seja um resumo dos
principais resultados. A redacdo da Conclusdo deve ser com o verbo no presente do

indicativo.
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Apenas as referéncias estritamente necessarias para a compreensdo do artigo devem ser
citadas, sendo recomendado ao redor de 25 referéncias para artigos e notas cientificas.

A listagem das referéncias deve iniciar em uma nova pagina.

As citagOes de autores no texto devem ser em caixa alta reduzida ou versalete, seguidas
do ano de publicacdo. Para dois autores, usar “e” ou “and” se o texto for em inglés.
Havendo mais de dois autores, citar o sobrenome do primeiro, seguido de et al. Ex.:
STEEL e TORRIE (1980) ou (STEEL e TORRIE, 1980). HAAG et al. (1992) ou (HAAG et al.,
1992). Mais de um artigo dos mesmos autores, no mesmo ano, devem ser discriminados
com letras minusculas: HAAG et al. (1992a,b). Comunicacfes pessoais, trabalhos ou
relatorios ndo publicados devem ser citados no rodapé, ndo devendo aparecer em

Referéncias. A citacdo de trabalhos publicados em anais de eventos cientificos deve ser

evitada.

As referéncias sdo normatizadas segundo os modelos abaixo e devem estar em ordem
alfabética de autores e, dentro desta, em ordem cronoldgica de trabalhos; havendo dois
ou mais autores, separa-los por ponto e virgula; os titulos dos peridédicos devem ser
escritos por extenso; incluir apenas os trabalhos citados no texto, em tabelas e/ou em

figuras, na seguinte forma:
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a) Periddicos

CAMARGO, C.E.O.; FELICIO, J.C.; FERREIRA FILHO, A\W.P.; BARROS, B.C.;
PEREIRA, J.C.V.N.A.; PETTINELLI JUNIOR, A. Comportamento agrondémico de

linhagens de trigo no Estado de Sdo Paulo. Bragantia, v.60, p.35-44, 2001.

b) Livros e capitulos de livros

STEEL, R.G.D.; TORRIE, J.H. Principles and procedures of statistics: a biometrical

approach. 2. ed. New York: McGraw-Hill, 1980. 631p.

JACKSON, M.L. Chemical composition of soil. In: BEAR, F.E. (Ed.). Chemistry of

the soil. 2. ed. New York: Reinhold, 1964. p.71-141.

c) Dissertacdes e Teses

OLIVEIRA, H. DE. Estudo da matéria organica e do zinco em solos sob plantas
citricas sadias e apresentando sintomas de declinio. 1991. 77f. Dissertacdo (Mestrado
em Agronomia) — Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias, Universidade Estadual

Paulista, Jaboticabal.

Quando absolutamente necessarias ao entendimento do trabalho, tabelas e figuras
devem acompanhar o texto. O conjunto tabela ou figura e a sua respectiva legenda deve

ser auto-explicativo, sem necessidade de recorrer ao texto para sua compreensao. Os
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titulos das tabelas e figuras devem ser claros e completos e incluir o nome (vulgar ou
cientifico) da espécie e das varidveis dependentes. As figuras devem vir no final do
texto. S8o consideradas figuras: graficos, desenhos, mapas e fotografias usados para
ilustrar o texto. Os autores devem evitar cores nas figuras, exceto para fotografias. No
caso de figuras compostas, cada grafico deve ser assinalado com a inscricdo “(a)”, em

letra minuUscula.

As tabelas ndo devem apresentar linhas verticais e assim como as figuras devem ser
posicionadas, nessa ordem, apos a listagem das referéncias. Os numeros nas tabelas
devem ser alinhados pela virgula na coluna. As figuras e tabelas devem ser
acompanhadas pela respectiva legenda, com as unidades das variaveis analisadas
seguindo o Sistema Internacional de Medidas e posicionadas no topo das colunas nas
tabelas, fora do cabecalho da mesma. As grandezas no caso de unidades compostas
devem ser separadas por espaco e a indicagdo dos denominadores deve ser com notacéo

em sobrescrito. Exemplos: (umol m?s™), [mg (g MS)™].

RECOMENDACOES IMPORTANTES:

- No caso de trabalho que envolva plantio direto, o historico da area deve ser informado.
- ndo mencionar o laboratorio, departamento, centro ou universidade onde a pesquisa foi
conduzida.

- Trabalhos relacionados ao controle quimico de pragas e doencas (com produtos
naturais e sintéticos) e estudos que envolvam micropropagacdo e cultura de tecidos ndo

serdo considerados para a publicacdo em Bragantia. No caso de reguladores vegetais,
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bioestimulantes e demais produtos quimicos, os trabalhos devem necessariamente
estabelecer uma hipétese bem fundamentada, sendo o agente quimico utilizado para
testar a hipdtese e responder a questdo abordada no artigo.

- Os autores devem consultar fasciculo recente de Bragantia para ciéncia do layout das
tabelas e figuras.

- Na submissdo online dos trabalhos, os nomes do autor e co-autores devem ser
inseridos no sistema na mesma ordem em que aparecerdo no trabalho final. N&o indicar
a autoria do trabalho no texto do manuscrito que sera encaminhado aos assessores ad-
hoc.

- O ndo atendimento as normas implicara na devolucéo do trabalho.



