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Resumo

A cana-de-actcar (Saccharum spp.) € uma importante cultura para producdo de alimentos e energia, €
no Brasil representa 2% do produto interno bruto. A producdo mundial € o uso do etanol como alternativa
aos combustiveis fosseis tem gerado a necessidade da agroindustria canavieira de aumentar a produtividade
e expandir a area de cultivo de cana-de-agticar no Brasil. Programas de melhoramento tém concentrado
esforcos para lancar novas variedades mais produtivas, adaptadas a diferentes ambientes de producdo e
época de colheita. Novos tipos de marcadores moleculares e o mapeamento de QTLs pode nos ajudar no
desenvolvimento de estratégias de selecfo a ser introduzidas nos programas de melhoramento. a fim de
acelerar o desenvolvimento de novas variedades. E fundamental que os experimentos de campo sejam
bem conduzidos, o que permite uma melhor precisdo na estimativa de parametros genéticos e aumenta o
potencial de associacdo entre marcadores moleculares e caracteristicas fenotipicas. O objetivo deste estudo
foi avaliar caracteristicas de importancia econémica em populacdo de mapeamento bi-parental obtida a
partir do cruzamento entre as variedades SP80-3280 ¢ RB835486. O experimento de campo foi realizado em
dois locais. Araras-SP e Ipaussu-SP, € estabelecido em blocos aumentados de Federer com trés repeticoes.
Foi aplicado abordagem de modelos mistos para a analise fenotipica das variaveis continuas: contetido de
solidos soltveis (°Brix), conteido de sacarose do caldo (%), conteido de sacarose da cana (%), pureza
(%). conteudo de fibra (%). altura de colmos (m) ¢ diametro de colmo (mm). Todas as caracteristicas foram
avaliadas em cana-planta. Com o uso de modelos mistos foram encontradas moderadas herdabilidades
(H?) para as variaveis fenotipicas continuas: contetido de solidos soltveis (°Brix) (H* = 0,51), contetido de
sacarose do caldo (%) (H* = 0,55). contetido de sacarose da cana (%) (H?> = 0,53), pureza (%) (H* = 0.52),
contetido de fibra (%) (H? = 0.76), altura de colmo (m) (H? = 0,71) e diametro de colmo (mm) (H? = 0,81).
Altos valores de correlagdo fenotipica significativas foram encontrados para os pares pureza € °Brix (r =
0.65). °Brix ¢ contetido de sacarose no caldo (r = 0,96), °Brix ¢ contetido de sacarose na cana (r = 0,89),
contetido de sacarose no caldo e contetido de sacarose na cana (r = 0.94), contetido de sacarose no caldo e
pureza (r=0.81) e contetido de sacarose na cana e pureza (r=0,80). Valores baixos e negativos de correlacoes
fenotipicas significativas foram encontrados entre didmetro de colmos e contetido de fibra (r =-0.20) e entre
conteudo de fibra e contetido de sacarose na cana (r =-0.23). A presenca de alelos em hibridos que aumentam
ou diminuem o valor fenotipico, como possivelmente observado na populacio e estudo, pode ser mapeada
com marcadores moleculares, permitindo selecionar eficientemente as variedades a serem cruzadas, bem
como clones elite para programas de melhoramento.

Introducao
O desenvolvimento de variedades de elite por melhoramento convencional enfrenta a complexidade
genetica de hibridos de cana, que tém alto nivel de ploidia (2n = 100-130) e ocorréncia de aneuploidia.
Assim, para concluir as selecdes e avaliacOes e proporcionar uma nova variedade de cana, levam-se de 10
al5 anos. A escolha dos genitores € um passo crucial para a obtencdo de variedades de cana-de-aciicar mais
ricas e produtivas.
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Os marcadores moleculares sdo uma altemativa viavel, possibilitando a identificacdo de regides gendmicas
que controlam as caracteristicas de interesse e fornecem a melhor estimativa da diversidade genética,
uma vez que sfo independentes dos efeitos ambientais. No entanto, para esta ferramenta da engenharia
genética ser eficientemente incorporada nos programas de melhoramento de cana-de-aglicar ¢ essencial
que os experimentos de campo sejam bem conduzidos. Desta forma, o objetivo deste estudo foi avaliar os
componentes de producdo em populagdo de mapeamento bi-parental de cana-de-agticar obtida a partir de
cruzamentos entre as variedades SP80-3280 e RB835486.

Material e métodos

Material vegetal

A populagdo de mapeamento do Programa de Melhoramento Genetico da Cana-de-agticar da UFSCar/
RIDESA foi composta por progénie F1 de 153 individuos, provenientes do cruzamento bi-parental entre
SP80-3280 e RB835486. SP80-3280 tem alto teor de sacarose e € resistente a ferrugem marrom e a carvao.
enquanto RB835486 tem alto teor de sacarose € suscetivel a ferrugem marrom.

Delineamento experimental

As avaliacdes de campo foram realizadas em dois locais: a) no CCA/UFSCar (Centro de Ciéncias
Agrarias/Universidade Federal de Sdo Carlos, Araras — SP: b) na Raizen (Ipaussu — SP). Este segundo local
foi escolhido devido a ocorréncia natural e macica de ferrugem marrom ao longo de varios anos agricolas.
Ambos 0s camnpos experimentais foram adubadas com 400 kg/ha de NPK (5-25-25) e irrigados, conforme
TIECESSArio.

O delineamento experimental foi estabelecido em blocos aumentados de Federer compostos de blocos
incompletos com até 27 gendtipos do cruzamento bi-parental e de trés padroes (RB835486, SP80-3280 ¢
RB867515). As parcelas foram constituidas de trés (em Ipaussu-SP) e duas (em Araras-SP) linhas de 3 metros
espacadas de 1,5 metros de distancia, com trés repeticdes.

Analise das variaveis continuas

Para as variaveis continuas tecnologicas: conteudo de solidos soluveis (°Brix), contetido de fibra e
contetidos de sacarose na cana € no caldo. duas repeticdes foram avaliados para cada local 12 meses apos
o plantio. Para realizar a analise, foram coletados 10 colmos de cada parcela e enviados para o LAST
(Laboratorio de Analises e Simulacdo Tecnologica) do Centro de Ciéncias Agrarias da UFSCar. As medidas
foram determinadas de acordo com a metodologia recomendada pelo CONSECANA (Conselho dos Produtores
de Cana, Aciicar e Alcool do Estado de Séo Paulo).

Analises estatisticas dos dados fenotipicos

Foi utilizada a abordagem de modelos mistos para analise de variaveis continuas (conteido de solidos
soluveis, contetdo de fibra, conteudo de sacarose na cana e no caldo, altura e diametro do colmo € a pureza
do caldo). O modelo estatistico que se segue foi utilizado para a analise envolvendo o primeiro corte de
Araras-SP e Ipaussu-SP.
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O termo iy pode ser separado em dois grupos, =1, ... 153 tratamento regular (progénie)
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Eigby ~ N(0,G) efeito aleatorio, e = 248, 249, 250 tratamento comum (padroes) i) efeito fixo, onde
G ¢ amatriz de covariancia genetica das estruturas para repeticdes. A matriz G foi testada para os modelos
de variancia genética idéntica (ID), heterogénea (DIAG) e ndo estruturada (Unst).

As estimativas das varidncias genéticas e fenotipicas foram utilizadas para estimar a herdabilidade em
sentido amplo de cada caracteristica em nivel médio utilizando a formula:
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onde ~ £ ¢ varidncia genética, ¢ ¢ variancia residual, e 7 ¢ meédia harmonica das repetigdes.
As médias ajustadas foram utilizadas para construir histogramas de cada caracteristicas assim como
para observar as correlacdes entre elas.

Resultados e discussio
G? G,
Os valores das variancias ambiental (¢ ) e genética (¢ ) entre os clones da progénie, assim como as
herdabilidades em cana-planta estdo mostrados na Tabela 1.

Tabela 1 — Meédias ajustadas, estimativas dos componentes das variancias geneticas (“s) e ambiental (

g, ). coeficientes de variacdo genética (CV £) e ambiental (CV¢) ¢ herdabilidades (H?) em sentido amplo
de 153 clones da populacdo de mapeamento em cana-planta para as caracteristicas avaliadas modeladas
conjuntamente em Araras-SP ¢ Ipaussu-SP.

Caracteristicas avaliadas a.?::g. 1::25 CVe cve (ff G ; H*
Conteudo de solidos soluveis (° Brix) 21.35 0,03 0.02 0.62 0.47 0.51
Contetdo de sacarose no caldo (%) 18,76 0,04 0,03 0.84 0,66 0.55
Contendo de sacarose na cana (%) 15.70 0,03 0.02 0.59 0.44 0,53
Pureza (%) 87.62 0.02 0,01 2.32 1,37 0,52
Contendo de fibra (%) 12.66 0.04 0.05 0.50 0.68 0.76
Altura de colmo (m) 2,29 0.01 0,01 0,03 0,02 0,71
Diametro de colmo (mm) 25,30 0.09 0,13 2.49 3,32 0,81

Os valores de variancia genética obtidos para altura e didmetro de colmos foi semelhante ao observado
em cana-planta na descendéncia da autofecundacédo do cultivar R570 (Hoarau et al. 2002), semelhante na
progénie derivada do cruzamento bi-parental entre o clone de Saccharum officinarum 1J76-514 € o cultivar
Q165 (Aitken et al. 2008), bem como na progénie derivada do cruzamento bi-parental entre JACSP95-3018
e JACSP93-3046 (Mancini et al. 2012).

Todas as caracteristicas apresentaram valor do coeficiente de variagdo residual (CV) inferior a
12%, indicando boa precisdo experimental (Perecin et al. 2004). O intervalo de herdabilidade no sentido
amplo foi de 0,51 para o teor de solidos soliveis a 0,81 para o didmetro de colmo (Tabela 1). Para todas as
caracteristicas a herdabilidade foi considerada de moderada a alta, com H>> 0,50 (Resende, 2002). Isto reflete
o fato de a maior parte da variacdo fenotipica observada ser atribuida a diferencas no nivel genotipico.

Os dados mostraram que as caracteristicas envolvidas no metabolismo da producao de aglicar na planta
como conteudo de solidos soltveis, contetido de sacarose do caldo, contetido de sacarose da cana e pureza,
embora apresentem elevada herdabilidade, estas sdo menores do que o esperado (Bressiani, 2001). Skinner
et al. (1987) e Matsuoka ef a/. (2005) mostraram como fator importante na obtencdo de baixa estimativa de
herdabilidade uma grande influéncia ambiental nas fases iniciais de selecdo. Provavelmente. as condicoes
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ambientais que afetaram positivamente o vigor da planta (altura, didmetro ¢ fibra) foram menos favoraveis
para a maturacgdo da cana.

A média das comrelacdes fenotipicas par a par, estimativa da dispersdo das correlacoes fenotipicas e
distribuicdo das frequéncias de todas as caracteristicas avaliadas em cana-planta sdo mostradas na Figura 1.
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Figura 1 - Para todas as caracteristicas avaliadas em cana-planta nos 153 individuos da progénie séo
mostradas: as estimativas da dispersdo das correlacdes fenotipicas abaixo da diagonal, as médias das
correlacdes fenotipicas par a par acima da diagonal e, na diagonal. a distribuicdo das frequéncias. Brix:
conteudo de solidos soluveis. SCB: contenido de sacarose no caldo. SCC: contetido de sacarose na cana. PB:
pureza. FCC: contetido de fibra. SH: altura de colmo. SD: didmetro de colmo. * p-valor significativo a 5%.

A distribuicdo dos residuos das caracteristicas avaliadas se enquadra na distribuicdo normal. Isso
provavelmente indica que a distribuicdo de frequéncias das meédias da progénie segue o modelo normal.
O intervalo de variacdo das caracteristicas fenotipicas da progénie foi maior do que o intervalo de variacdo
dos genitores, contribuindo para a segregagdo transgressiva observada na progénie.

Moderada correlacio fenotipica significativa entre pureza e °Brix (r = 0.65) e alta correlacio fenotipica
significativa entre “Brix e contetido de sacarose no caldo (r = 0.96), entre °Brix e contetido de sacarose na cana
(r=0.89), entre o contetido de sacarose no caldo e contetido de sacarose na cana (r = 0.94), entre ocontetido
de sacarose no caldo e pureza (r = 0,81) e entre o contetido de sacarose na cana ¢ pureza (r = 0,80) foram
observados, indicando que a selegdo de uma caracteristica indiretamente melhora a outra.

Foram encontrados valores baixos e negativos de correlacdo fenotipica significativa entre o didmetro do
colmo e contendo de fibra (r = -0.20) ¢ entre contetido de fibra e contendo de sacarose da cana (r =-0.23).

A dispersao de correlacdo fenotipica permitiu a identificacfo de alguns individuos que combinam valores
desejaveis de algumas caracteristicas, tais como teor de fibra e teor de sacarose da cana. A correlacio fenotipica
para caracteristicas avaliadas esta de acordo com os dados relatados para a cana-de-acticar (Hoarau et al.
2002; Jackson, 2005; Aitken et al. 2006; Aitken et al. 2008; Pinto et al. 2010; Mancini et al. 2012).

Os resultados obtidos neste estudo mostraram uma quantidade significativa de variabilidade genética
para todas as caracteristicas. No entanto, o intervalo de variacdo fenotipica maior nos genitores do que na
descendéncia indica a presenca de locos de genes que so expressos aumentando ou diminuindo o valor do
fenotipo. A presenca de alelos em hibridos que aumentam ou diminuem o valor fenotipico. como possivelmente
observados na populacdo em estudo, podem ser mapeados com marcadores moleculares, permitindo selecionar
cficientemente as variedades a serem cruzadas, bem como clones clite pelos programas de melhoramento.
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