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Resumo

O objetivo deste trabalho foi comparar a selecao via procedimento BLUP individual simulado (BLUPIS) versus selecao massal
em familias de irmaos-completos de cana-de-aclicar. Foram utilizadas 80 familias originadas de cruzamentos biparentais
da série RBO3. O experimento foi desenvolvido em area experimental, localizado no Municipio de Sdo Tomé, Parana. O deli-
neamento experimental foi em blocos incompletos, com cinco repeti¢cdes por familia. Para selecao considerou-se a variavel
tonelada de sélidos soltveis por hectare (TSH). Utilizou-se o modelo 35 do programa computacional Selegen REML/BLUP,
via procedimento BLUPIS para a indicacdo do nimero de clones potenciais a serem selecionados. Estes resultados foram
correlacionados com o nimero de clones selecionados via selecdo massal dentro das familias. A selecao clonal via procedi-
mento BLUPIS indica maior niimero de clones promissores para caracteres quantitativos dentro de familias com elevados
efeitos genotipicos.

Palavras-chave: Saccharum spp., estratégias de selecdo, REML/BLUP, BLUP indidividual simulado, modelos mistos.

Blupis procedure and individual selection in sugarcane

Abstract

The aim of this work was to compare the selection by simulated individual BLUP procedure (BLUPIS) versus individual selec-
tion in full-sib sugarcane families. Eighty families originated from bi crosses of RBO3 series were used. The experiment was
carried out in an experimental area in Sao Tomé County, Parana State. The experimental design was in incomplete blocks, with
five replications per family. For selection, the variable soluble solids per hectare (TSH) was used. For indication of the number
of potential clones to be selected, the model 35 of the software Selegen REML/BLUP by BLUPIS procedure was used. The
results of BLUPIS were correlated with the number of selected clones by individual selection. The results showed that clone
selection by BLUPIS procedure can indicate higher number of promising clones for quantitative trait inside families with high
genotypic effects.

Key words: Saccharum spp., selection strategies, REML/BLUP, simulated individual BLUP, mixed models.

1. INTRODUCAO

Uma das etapas mais importantes no melhoramen-
to da cana-de-actcar (Saccharum spp.) corresponde a
fase inicial, denominada T'1. Nesta fase, sao produzidos
milhares de individuos heterozigotos, provenientes de
hibridacoes entre genitores previamente selecionados
(Cesnik e M10CQUE, 2004). Para esta fase, a selecao de
familias pode ser preferida quando a selegao é praticada
com base em caracteres de baixa herdabilidade indivi-
dual (FALCONER e MAckay, 1996).

A selecio de familias consiste em selecionar aque-
las com elevados valores genotipicos, sendo descartadas
familias com valores genotipicos baixos. Estudos mos-
trando o potencial de familias com valores genotipicos
superiores, quando comparados com familias de valo-
res inferiores, evidenciam que a selecio com base nas
melhores ¢ efetiva para identificar quais teriam maior
proporcio de clones-elite. Neste caso, a sele¢io de fami-
lias com base em caracteres quantitativos de produgio,
poderd possibilitar a identificacdo de clones promisso-
res com maior probabilidade de serem mais produtivos.
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Esse processo representa uma vantagem quando a selecio
de familias é comparada com a sele¢ao massal (KiMBENG
e Cox, 2003).

Na selecio massal, também denominada selecio in-
dividual, as plantas sio selecionadas com base em seus
valores fenotipicos, pois, nesta fase nio hd repeticio. Em
cana-de-aglicar, na primeira fase de selegio, cada genétipo
estd repetido uma vez e em um tnico ambiente. Assim, a
avaliagdo ¢ visual e com base em caracteristicas indiretas
de produgio. Com isso, a eficiéncia seletiva depende da
quantidade de variabilidade existente na populacio-base a
ser explorada, da herdabilidade do cardter a ser melhorado
e da extensdo do ganho genético deste cardter selecionado
(HoGarTH, 1971, SKINNER, 1982; Bastos et al., 2003).

A sele¢io quando praticada em familias com elevados
valores genotipicos, pode possibilitar maior probabilidade
de encontrar clones superiores em suas respectivas progé-
nies (BARBOsA et al., 2004; 2005; RESENDE e BARBOSA,
2005, OLIVEIRA et al., 2008). Atualmente, para o estudo
de familias de cana-de-agticar tem se adotado o método
dos modelos mistos REML/BLUP (REML ¢ a méxima
verossimilhanca restrita, e BLUD, a melhor predigio linear
ndo viciada), que permite estimar os parAimetros genéticos
e predizer os valores genotipicos das familias (RESENDE,
2002a). Em cana-de-aglicar, a selegio de familias na fase
inicial do melhoramento, normalmente, é realizada consi-
derando informagées totais das parcelas, pois elas s3o co-
lhidas por inteiro. Para contornar esta situagio, RESENDE
e BarBOSA (20006) propuseram a selegao via BLUP indivi-
dual simulado (BLUPIS), que se baseia nos efeitos genoti-
picos das familias avaliadas em campo.

O objetivo deste trabalho foi comparar a selegio via
procedimento BLUP individual simulado (BLUPIS) ver-
sus selecio massal em familias de irmaos-completos de
cana-de-agcar.

2. MATERIAL E METODOS

O experimento foi desenvolvido em campo em 4rea ex-
perimental de cana-de-agtcar, situada no Municipio
de Sdo Tomé, Regido Noroeste do Estado do Parani.
A regido estd situada entre as coordenadas geograficas:
230 34’ 02,75” de latitude Sul e 52° 38 53,87 de lon-
gitude Oeste, e com altitude média de 450 m, situada no
Terceiro Planalto Paranaense e, de acordo com a classifi-
cagao de Kdeppen, possui clima tipo Cfa. O experimento
foi instalado em solo tipo Latossolo Vermelho Distréfico,
classificados como solos muito profundos, derivados de
arenito Caiud.

No estudo, foram utilizadas 80 familias de irmaos-
completos, oriundos de cruzamentos biparentais realiza-
dos na Estagio de Floragio e Cruzamento da Serra do
Ouro, Municipio de Murici, Alagoas, em 2003. As pro-
génies foram plantadas e mantidas em casa de vegetagio,

localizada no municipio de Paranavai, Estado do Parand.
As plantulas foram transplantadas para o campo em abril
de 2004.

O delineamento experimental foi em blocos incom-
pletos, com os tratamentos compostos pelas 80 familias
de irmaos-completos e a parcela experimental constituida
de dez plantas dispostas em linha e espagadas entre si em
0,5 m. O espagamento entre parcela/linha foi de 1,4 m.
O experimento foi colhido na cana-planta em abril de
2005, e a avaliacdo, realizada no ciclo de cana-soca em
abril de 2006. Para estimar a produtividade em tonelada
de sélidos solaveis por hectare (TSH), consideraram-se as
varidveis: nimero de colmos (NC), obtido pelo contagem
do ntimero total de colmos de cada touceira das parcelas
experimentais, sendo posteriormente estimado para cada
metro linear de sulco; diAmetro de colmos (DC), medido
na base de cada colmo presente na parcela experimental
com o auxilio de paquimetro, sendo posteriormente ob-
tido a média de didmetro de colmo por parcela; estatura
dos colmos (EC), medido em todas as plantas da parcela
com o auxilio de régua graduada considerando até a folha
+0; teor de sélidos soltveis no colmo (%), medido em trés
colmos de cada touceira presente na parcela experimental
com auxilio de refratdmetro de campo, sendo obtido a
média por parcela . Com estes dados, foi feita a estimativa
da massa de cada planta, em quilogramas, pela seguinte
férmula (CHANG e MILLIGAN, 1992):

PC=nxNCxECx(DC/2)>xd

O volume de um colmo foi considerado igual ao de
um cilindro, e uma densidade populacional (d) foi de
1 gcm?. A produgio de cana por hectare (TCH, em t ha™)
foi estimada pela expressao: (PC x 10) / 0,7, onde 0,7 é a
drea ocupada pela planta (m?). O rendimento em sélidos
soltiveis por hectare (TSH, em t ha™) foi calculado pela
equacio (LEITE et al., 2009):

TSH = (TCH x sélidos solitveis) / 100

Os dados foram analisados via modelos mistos REML/
BLUP, cujo REML permitiu estimar os parimetros genéti-
cos e BLUD, predizer os valores genéticos aditivos e genoti-
picos. Este modelo estatistico estd associado a avaliagio de
familias de irmaos-completos obtidas sob cruzamento dia-
lélico desbalanceado, no delineamento de blocos incomple-
tos, com colheita total da parcela, considerando a equagao
matricial descrita abaixo, conforme RESENDE (2002a):

y=Xr+Za+Wp +Sf+Tb+e

Em que: y : vetor de dados; 7 : vetor dos efeitos de
repetigio (assumidos como fixos) somados & média geral;
a : vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assu-
midos como aleatérios); p : vetor de efeitos de parcelas
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(aleatérios); f': vetor dos efeitos genéticos de dominin-
cia associado a familias de irmaos-completos (assumidos
como aleatdrios); & : vetor dos efeitos dos blocos incom-
pletos (aleatérios); e : vetor de erros ou residuos (aleats-
rios). X, Z, W/ S, e T representam as matrizes de incidén-
cia, respectivamente, para os efeitos de 7, @, p, f, ¢ b.

Para andlise dos dados adotou-se o modelo 35, para
dialelos nio aparentados, do programa computacional
Selegen REML/BLUP (ResenDE, 2002b). Este modelo
fornece a indicagio do nimero de individuos a serem
selecionados dentro da cada familia, pelo procedimento
BLUP individual simulado (BLUPIS), conforme desen-
volvido por RESENDE e BarBOsa (2006).

Este procedimento estima de forma dindmica o nime-
ro n de individuos a serem selecionados em cada familia
k, determinado por n, = (gk / gj)nj, em que §, refere-se
ao valor genotipico da familia 4, §; refere-se ao valor geno-
tipico da melhor familia (ndmero um da classificagao) e n
equivale ao nimero de individuos selecionados na melhor
familia (RESENDE e BARBOSA, 2005; 20006).

Conjuntamente, realizou-se a selecio massal no ex-
perimento contendo as 80 familias, priorizando a selecio
de genétipos para ciclo precoce de maturagio fisioldgica.
Neste caso, foram considerados os caracteres secunddrios
que estdo correlacionados com a produtividade em agticar
por drea, como: estatura de plantas, didmetro de colmos,
ntmero de perfilhos por touceira e teor de sélidos sold-
veis, obtido com o refratdmetro de campo. Nesta selecio
considerou-se ainda o aspecto de touceira, sendo descar-
tados gendtipos com caracteristicas indesejadas como a
incidéncia de doencas, desuniformidade de perfilhos em
estatura e didmetro. Para determinar a precocidade dos
genotipos, adotou-se o teor de sdlidos soltveis das va-
riedades-padriao (RB855156, RB855453) plantadas nas
bordas experimentais, sendo os clones das familias com
mesmo teor de s6lidos soltveis ou superior, considerados
como potenciais para ciclo precoce no Estado do Parand.

A correlagio entre BLUPIS x Selecio Massal foi
calculada a partir do nimero de gendtipos potenciais
indicados pelo procedimento BLUPIS e o nimero de
gendtipos obtidos na sele¢do massal, conforme descrito:
Ctapiss massat = COV tupismass Obtapis Omassats 00 COVigyo
covaridncia entre blupis e sele¢do massal; o, . : desvio-
padrio pelo procedimento blupis; e 0, : desvio-padrao
para a sele¢do massal.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os componentes de varidncia e os parAmetros genéticos
estimados pelo REML/BLUP no estudo de 80 familias
de irmaos-completos estao apresentados na Tabela 1.
Verificou-se que para o caractere TSH, a variagao foi signi-
ficativa (na Andlise de Deviance) e explicada e pelo efeito
genético aditivo dos parentais utilizados nas hibridagées,

como também pelo efeito genético de dominancia. Estes
resultados indicam que os genitores com elevada perfor-
mance sio recomendados para serem utilizados em novos
cruzamentos devido ao efeito genético aditivo, da mesma
forma que se torna importante estudar grande niimero de
cruzamentos para poder identificar as melhores familias e
realizar a selecdo de clones dentro destas familias em vista
do efeito genético de dominéncia (Bastos et al., 2003).
Os coeficientes de variagio genética indicaram haver
variabilidade com possibilidade de selegio para a produ-
¢ao de agtcar por hectare, representado pela varidvel TSH
(45,87%). Valores acima de 10%, j4 indicam haver pre-
senca de variabilidade genética com possibilidade de sele-
¢ao. A herdabilidade média da familia no sentido amplo
pode ser considerada de média magnitude (Bfn =0,56), o
que permite selecionar familias promissoras em produ-
o de aglticar com boa acuricia seletiva entre as familias
(Ac,,0,75), portanto, com adequada precisio entre os va-
lores preditos e os valores verdadeiros (RESENDE, 2002).
A selecao das familias promissoras para a varidvel
TSH foi baseada na metodologia BLUPIS, proposta por
ReseENDE e BarBOSsA (2006), que permite a selecio consi-
derando informacdes totais das parcelas, pois as mesmas
sdo colhidas totalmente. A selegio via BLUPIS permite
determinar o niimero de individuos a serem selecionados
dentro das familias, o nimero total de individuos a serem
selecionados e o nimero de familias a serem selecionadas.
Familias com efeitos genotipicos negativos sao eliminadas
automaticamente, por estar abaixo da média geral do ex-
perimento, pois haveria baixa probabilidade de se obter

Tabela 1. Estimativa dos componentes de varidncia e parimetros
genéticos'”, para producio em tonelada de sélidos soldveis por
hectare (TSH), de 80 familias de irmaos-completos de cana-de-
aglcar, da série RB03. Sao Tomé (PR), 2006

Variavel Valor
ol 51,48
0y 6,27
o; 9,94
o; 113,55
o 181,24
h? 0,28+0,10
h2 0,50
h2, 0,56

Ac,. 0,75
CV, % 45,87
CVr 0,51
MG 13,02

(") Variancia genética aditiva (o:); varidncia entre blocos (oi]); varidncia genética

de dominancia entre familias (oi); varidncia residual entre parcelas (Gf); Avariémcia
fenotipica individual (o;f); herdabilidade indiAvidual no sentido restrito (h?);
herdabilidade individual no sentido amplo (hé); herdabilidade em nivel de médias de
familia no sentido amplo (h7,); acuracia seletiva entre familias (Ac,, ), coeficiente de
variagao genética (CVg %); coeficiente de variagao relativa (CV) ¢ (MG) média geral.
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um clone promissor dentro destas familias (RESENDE e
BarBOsa, 2005; 2006).

Com base nesta metodologia, verificou-se que o nu-
mero total de individuos a serem indicados 2 selecio foi
de 343, sendo selecionadas 29 familias com efeitos geno-
tipicos positivos (Tabela 2). Ao considerar apenas as cinco
melhores familias (RB825336 x SP80-1816, RB825458
x RB855156, SP80-3280 x RB845257, RB83102 x
RB855113, RB8495 x RB835089) verificou-se que o
namero total de individuos indicados foi de 154, o que
representa aproximadamente 45% do total de individuos
indicados pelo BLUPIS. Ao considerar as dez melhores
familias este porcentual chega a 64%. Destaque para as fa-
milias RB825336 x SP80-1816, RB825458 x RB855156,
SP80-3280 x RB845257, RB83102 x RB855113,
RB8495 x RB835089, RB835089 x RB867515, SP70-
1143 x SP77-5181, RB8495 x RB8317, respectivamente,
com 50, 34, 25, 23, 22, 19, 19 e 16 individuos indicados
para a selecdao. Considerando estas quatro familias, obser-
vou-se que foram indicados 132 individuos.

Na selecio massal, o nimero total de individuos sele-
cionados foi 758, e nas 29 familias com efeitos genotipicos
positivos foram selecionados 119 genétipos (Tabela 2).
Nota-se, portanto, que o niimero total de individuos sele-
cionados apenas nas familias com efeitos genotipicos po-
sitivos foi inferior aos indicados na sele¢iao via BLUPIS,
lembrando que a sele¢io massal baseia-se em caracteres
indiretos de producio, podendo levar a menor eficiéncia
seletiva de individuos promissores para esta caracteristica.
Neste contexto, como a selecio massal ¢ baseada no fe-
nétipo e nos valores individuais, observou-se que grande
parte dos gendtipos foram obtidos nas familias com efeito
genotipico negativo (639 gendtipos).

Ao propor a selecio BLUPIS, ResENDE e BarBosa
(2006) relatam que 50 individuos a serem selecionados
dentro da melhor familia sejam suficientes para conter o
melhor individuo da progénie para o cardter produtivi-
dade, com niveis préximos de 98% da representatividade
miéxima da familia. Portanto, ao adotar a selecio massal
verificou-se que na melhor familia foram selecionados
apenas nove individuos, diminuindo assim, a probabili-
dade de conter o melhor individuo desta familia.

Ao comparar os procedimentos de selecio via
BLUPIS com a selecio massal (Tabela 3), verificou-se
uma correlacio de r = 0,66**. Esta correlagio significa-
tiva comprova que as duas metodologias indicam resul-
tados semelhantes, porém na sele¢ao massal hd tendéncia
de selecionar maior niimero de individuos oriundos de
cruzamentos abaixo da média experimental, como foi
obtido para o TSH. A magnitude desta correlagio de-
pende principalmente da herdabilidade dos caracteres
de selecio. Caracteres com valores de herdabilidade in-
dividual acima de 0,5 proporcionariam a mesma efici-
éncia seletiva de individuos quando comparado com
a selecao de familias (RESENDE, 2002a). Os resultados

Tabela 2. Ntimero de individuos a serem selecionados dentro das
familias (n,) via método BLUPIS (varidvel TSH) e Selegio Massal
realizada em familias de irmaos-completos de cana-de-agtcar, série
RB03, Sao Tomé (PR), 2006

Familias de irmaos-

Clas ™ s (@ 0 6) BLUPIS (n,) (n]= 50) MASSAL
1@ RB825336 x SP80-1816 50 9
2 RB825458 x RB855156 34 6
3 SP80-3280 x RB845257 25 7
4 RB83102 x RB855113 23 6
5 RB8495 x RB835089 22 7
6 RB835089 x RB867515 19 8
7 SP70-1143 x SP77-5181 19 4
8 RB8495 x RB8317 16 2
10 RB735200 x SP77-5181 12 4
11 RB835054 x RB931555 12 2
12 RB813804 x RB845197 11 4
13 RB925211 x RB8495 11 8
14 RB912850 x SP80-1816 10 7
15 RB855156 x SP80-1816 9 2
16 RB966928 x RB835054 9 6
17 RB855511 x SP80-1816 7 6
18 RB835089 x RB8495 7 4
19 SP83-2847 x RB956911 7 2
20 SP83-5073 x RB867515 6 2
21 RB855156 x RB925354 6 2
22 RB93509 x SP77-5181 6 3
23 C062-175 x RB92579 5 2
24 SP70-2233 x TUC7742 5 2
25 RB8317 x RB925345 5 4
26 RB768647 x RB92579 3 4
27 SP83-2874 x RB855463 2 1
28 RB855453 x SP83-2847 1 2
29 RB75126 x RB865463 1 3
Total 343 119

(") Classificagao das familias com base no n° de genétipos selecionados pelo
procedimento BLUPIS;

(?) Consideraram-se apenas as familias com valores genotipicos acima da média
experimental para TSH;

n= 50, nimero de individuos selecionados dentro da melhor familia: n, = (&, /8)50;
g, refere-se ao valor genotipico predito da familia k e &, ao valor genotipico da melhor
familia (ndmero 1 da classificago).

Tabela 3. Estimativa do coeficiente de correlagio entre o
procedimento BLUPIS e a Sele¢io Massal, a partir de 80 familias
de irmaos-completos de cana-de-agticar, da série RB03. Sio Tomé
(PR), 2006

Correlagao (r) 0,66553 ** F=2067
Coincidéncia de individuos @ 0,34694
Proporcao de individuos nao 065708

identificados na Selecao Massal ©

(") Correlagio entre procedimento BLUPIS e a Sele¢io Massal.

(%) Ntmero de individuos coincidentes entre BLUPIS e Selegio Massal.

(%) Proporgao de individuos indicados pelo BLUPIS que néo foram identificados na
Selecio Massal.

** Significativo a 1% de probabilidade (p < 0,01).

presentes indicaram a vantagem da selecio de familias
para o caractere TSH, em que haveria ganhos significati-
vos a0 adotar esta metodologia de selegio. Ao comparar
o ntimero de individuos coincidentes em ambas as meto-
dologias (0,34) verificou-se que apenas 34% do nimero
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total de individuos indicados pelo BLUPIS foram sele-
cionados também na selecio massal. Importante relatar
que a selecao dentro das melhores familias permitiria a
selecio de gendtipos com maior probabilidade e poten-
cialidade para a producdo de agticar por drea. Verificou-
se que o ganho de selecio com a selegao dos individuos
dentro das 29 familias indicou ser superior a 40%
(19,4 t ha''), em relagio & média experimental.

Ao considerar os 758 genétipos selecionados na sele-
¢ao massal dentro das 80 familias, verificou-se que 84%
destes foram oriundos de familias com valores genotipi-
cos abaixo da média experimental (13,0 t ha'). Ressalta-
se ainda, que mais de 65% dos individuos indicados
pelo BLUPIS nio foram identificados na selegio massal
(Tabela 3). Uma explicagdo para este baixo niimero de
individuos selecionados dentro das melhores familias se-
ria decorrente da selecio massal ser realizada com base
em caracteristicas fenotipicas, sendo descartados indivi-
duos que possuiam sintomas de doencas. Das familias
estudadas, relata-se que no cruzamento entre RB825336
x SP80-1816 foi observada elevada incidéncia de carvao
(Ustilago scitaminea), sendo um dos motivos que na sele-
¢ao massal foram selecionados apenas nove individuos e
que ndo tinham sintomas da doenga.

Ao propor o procedimento BLUPIS, RESENDE e
BarBOsa (2006) relataram que a selegao via este pro-
cedimento permite alta correlagio entre os verdadeiros
valores estimados via BLUP individual. A selecao, consi-
derando as informacoes das familias, pode ser praticada
quando os individuos estdo sendo dirigidos para testes
clonais via propagacio vegetativa. No caso da cana-de-
agtcar, BLUPIS poderd proporcionar aumento na efi-
ciéncia da selecdo clonal, pois se baseia em caracteres
quantitativos de producio o que permite selecionar fa-
milias com clones promissores para estas caracteristicas
de produgcio.

4. CONCLUSAO

A selegao clonal via procedimento BLUPIS permite iden-
tificar clones promissores para caracteres quantitativos,
principalmente nas familias com elevados efeitos genoti-
picos. O procedimento BLUPIS, quando comparado com
a selecdo massal possibilita maior eficiéncia em identificar
maior niimero de gendtipos promissores visando maior
produgio de sélidos solaveis por hectare.
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