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RESUMO 

 

 
 
 
ALMEIDA, Lívia Marcon; M. Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense 
Darcy Ribeiro; Dezembro de 2010; Seleção de famílias em cana-de-açúcar e 
estudo da divergência genética via marcadores moleculares. Orientador: Prof. 
Alexandre Pio Viana. Conselheiros: Prof. Antônio Teixeira do Amaral Júnior e Dr. 
Jair Felipe Garcia Pereira Ramalho. 
 

Foi instalado em 2006, na Usina Disa, Município de Conceição da Barra-

ES, um ensaio de famílias pertencentes à primeira fase de seleção (T1) do 

Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-Açúcar (PMGCA) da 

Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ)/ Rede Interuniversitária 

para o Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro (RIDESA), em parceria com a 

Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), com o objetivo 

de avaliar famílias e plantas dentro de famílias, visando à seleção de plantas 

superiores para as fases posteriores do programa de melhoramento genético da 

cultura. Foram avaliadas 68 famílias de irmãos-completos e mais três genótipos 

considerados padrões, com potencial de recomendação para a região avaliada. O 

delineamento estatístico utilizado foi em blocos ao acaso, no qual as progênies 

(tratamentos) foram agrupadas em quatro sets, que constituem grupos de 

tratamentos, cada qual com quatro repetições e cem seedlings por parcela, 

espaçadas a 0,5 metros entre plantas e 1,40 metros entre linhas. As avaliações 

foram efetuadas durante duas safras agrícolas, correspondentes à primeira e à 

segunda soca, 2008 e 2009, respectivamente, sendo avaliadas as características 

diâmetro médio do colmo (DMC), peso total da parcela (P), número de colmos 
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(NC), Brix da parte inferior do colmo (Brix PE) e Brix da parte superior do colmo 

(Brix PT). Todas as características foram significativas para genótipos pelo teste F 

(P<0,01) nas análises conjuntas dos ambientes, demonstrando haver diferenças 

significativas entre os genótipos. O sucesso de qualquer programa de 

melhoramento depende, essencialmente, da quantidade de variabilidade genética 

existente na população-base a ser explorada, da herdabilidade do caráter que 

está sendo melhorado e da extensão do ganho genético possível para este 

caráter. Os valores encontrados, no presente estudo, para o parâmetro genético 

coeficiente de variação genético (CVg), indicam grandes possibilidades de 

sucesso neste programa de melhoramento visando à seleção para as 

características avaliadas, sendo atribuídos os maiores ganhos genéticos quando 

utilizados os índices de Smith e Hazel e Mulamba e Mock, os quais permitiram 

ganhos simultâneos superiores em todas as características avaliadas. A seleção 

quando praticada em famílias com elevados valores genotípicos pode possibilitar 

maior probabilidade de clones superiores em suas respectivas progênies. 

Atualmente, para este estudo de famílias, tem-se adotado a metodologia dos 

modelos mistos REML/BLUP, que permite estimar os parâmetros genéticos e 

predizer os valores genotípicos das famílias de cana-de-açúcar. A seleção das 

famílias com valores genotípicos acima da média experimental possibilitou 

ganhos significativos para as características Brix PE e PT. Sendo que as quatro 

melhores famílias para essas características selecionadas, mediante a 

metodologia RELM/BLUP, foram: família 20 (RB 945961 X RB 957751), 60 (RB 

855463 X SP 83-2847), 47 (L 60-14 X SP 80-3280) e 61 (RB 835486 X RB 

955970). Tais famílias, depois de selecionadas, foram submetidas à genotipagem 

via marcadores ISSR, para que se pudesse avaliar a distância genética dos 

genótipos. Essa análise demonstrou uma significativa variabilidade genética na 

população, devido à segregação dos indivíduos. 

 

Palavras-chave: cana-de-açúcar, seleção de famílias, índice de seleção, ISSR, 

REML/BLUP. 
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ABSTRACT 

 

 
 
 
ALMEIDA, Lívia Marcon; M. Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense 
Darcy Ribeiro; December de 2010; Selection of Sugarcane families and genetic 
diversity study of means molecular markers. Adviser: Alexandre Pio Viana. 
Committee Members: Antônio Teixeira do Amaral Júnior e Dr. Jair Felipe Garcia 
Pereira Ramalho. 
 

Was installed in 2006 in Disa Company, Municipality of Conceição da Barra-ES, a 

test of families belonging to the first selection stage (T1) of the Breeding Program 

of Sugarcane of the Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro 

(UFRRJ)/Network for Development of Sugar and Ethanol (RIDESA), in partnership 

with the Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) to 

evaluate families and plant within families, for plant selection greater in the later 

stages of the breeding program of culture. We evaluated sixty-eight families of full 

sibs and three genotypes of patterns, with the potential recommendation for the 

region evaluated. The statistical design was randomized blocks, where the 

progenies (genotypes) were grouped into four sets, which are groups of 

treatments each with four replicates and one hundred seedlings per plot, spaced 

at 0.5 m between plants and 1.40 meters between lines. The evaluations were 

conducted during two growing seasons, corresponding to the first and second 

harvests, 2008 and 2009, respectively, whereas the characteristics of stem 

diameter (DMC), total weight of the portion (P), number of culms (NC), Brix PE 

and Brix PT. All were significant for genotypes by F test (P <0.01) in the joint 

analysis of the environments, showing significant differences among genotypes. 



 

x 
 

The success of any breeding program depends essentially on the amount of 

genetic variability in the population base to be exploited, the heritability of the 

character being improved and the extent of genetic gain possible for this 

character. Genetic parameters for the present study indicate potential success in 

the breeding program in order to select for the traits and assigning the highest 

genetic gains when using the indexes Smith Hazel and Mulamba and Mock, which 

allowed simultaneous gains in all traits. The selection when practiced in families 

with high genotypic values can provide greater probability of finding superior 

clones in their progeny. Currently, families in this study has adopted the mixed 

models REML / BLUP, which allows estimating genetic parameters and predict the 

genotypic values of families of sugarcane. The selection of families with genotypic 

values above average gains for possible experimental features Brix PE and PT. 

Since the top four families selected for these characteristics using the 

methodology RELM / BLUP, were family 20 (RB 945961 X RB 957751), 60 (RB 

855463 X SP 83-2847), 47 (L 60-14 X SP 80-3280) and 61 (RB 835486 X RB 

955970). Such families, once selected, were subjected to genotyping via ISSR 

makers, so it could assess the genetic distance of genotypes; this analysis 

demonstrated a significant genetic variability in the population. 

 

Keywords:  sugarcane, family selection, selection index, ISSR, REML / BLUP. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

 
 
 
A cana-de-açúcar é uma das mais importantes espécies cultivadas nos 

trópicos e subtrópicos (Bonneti et al., 2004). No Brasil, esta possui elevada 

importância econômica e ambiental, ocupando, na safra de 2008/2009, uma área 

total de 9 milhões de hectares, com volume total a ser processado pelo setor 

sucroalcooleiro de 612.211,20 milhões toneladas, e 74,83 milhões de toneladas 

na fabricação de cachaça, alimentação animal, obtenção de sementes e outros 

afins, segundo dados da Companhia Nacional de Abastecimento (Conab, 2009). 

A cadeia produtiva da cana-de-açúcar e de seus produtos e subprodutos, 

tais como açúcar e principalmente álcool, contribuem na distribuição de riqueza, 

além de ser fonte de energia limpa e renovável, propiciando a redução da 

poluição ambiental (Matsuoka et al., 2005).  

Nos programas de melhoramento de cana-de-açúcar, grande número de 

clones é avaliado todos os anos, em experimentos realizados em diferentes 

safras, épocas e regiões. E como é cada vez mais difícil selecionar os melhores 

genótipos fenotipicamente, o uso de métodos precisos de análise estatística é 

necessário, a fim de garantir maior confiabilidade ao processo seletivo. A 

avaliação genética, com base em modelos mistos do tipo REML/BLUP (máxima 

verossimilhança restrita, melhor predição linear não-viesada), tem merecido 

atenção especial dos pesquisadores. 

Para garantir a rentabilidade do setor, é indispensável que se busquem 

alta produtividade e melhoria na qualidade da matéria-prima para a fabricação de 
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açúcar e álcool. Nesse contexto, o melhoramento genético com o lançamento de 

novas cultivares é o fator de maior expressão para o desenvolvimento do setor. A 

partir do melhoramento, são desenvolvidas cultivares melhor adaptadas aos 

diferentes tipos de solo, clima, e à incidência de pragas e doenças. 

Com isso, para se obter ganhos genéticos em diversas características de 

forma eficiente, há algumas metodologias de seleção simultânea (Smith, 1936; 

Hazel, 1943; Willians, 1962; Pesek e Baker, 1969; Mulamba e Mock, 1978, 

citados por Cruz e Carneiro, 2003). Estes índices de seleção associam as 

informações referentes às diversas características de interesse agronômico, 

fazendo uso de pesos econômicos, previamente estabelecidos, bem como de 

variâncias genotípicas e fenotípicas de cada característica, e as respectivas 

covariâncias entre cada par de características, permitindo, num mesmo programa 

de seleção, ganhos para diversas características. 

O uso de marcadores de DNA, para avaliação da divergência genética 

que pode incrementar a escolha de indivíduos a serem utilizados como genitores 

nos cruzamentos, indica quais os cruzamentos são mais promissores. De acordo 

com Matsuoka (2000), a escolha das variedades a serem cultivadas é 

considerada o principal fator de produção e desenvolvimento tecnológico em uma 

usina sucroalcooleira. 
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2. OBJETIVOS 

 
 
 
 

- Avaliar famílias de irmãos-completos e plantas dentro de famílias na primeira 

fase de seleção (T1) do Programa de Melhoramento Genético da 

RIDESA/UFRRJ, visando à seleção de plantas superiores para a fase seguinte 

de melhoramento da cultura (T2); 

 

- Obter informações acerca do uso do BLUP na predição de valores genéticos e 

seleção de indivíduos; 

 

- Estudar a diversidade genética das progênies envolvidas neste trabalho, via 

marcadores ISSR, como forma de incrementar a variabilidade genética do 

programa de melhoramento; 

 

- Obter estimativas de parâmetros genéticos das principais características 

avaliadas no programa; 

 

- Estimar o ganho genético esperado, utilizando-se índices de seleção; 

 

- Disponibilizar novos genótipos para o programa de melhoramento; 
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3. REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

 
3.1. Origem 

 

A origem da cana-de-açúcar é incerta. A maioria dos autores diverge 

quanto ao local exato onde se iniciou o seu cultivo. Cesnik e Miocque (2004) 

relatam que a cana-de-açúcar é uma planta nativa das regiões tropicais, cujo 

cultivo se estende aos dois hemisférios, e consideram sua origem nas ilhas do 

Arquipélago da Polinésia. No mundo, ela é cultivada predominantemente em 

áreas subtropicais entre 15° e 30° de latitude, pod endo se estender até 35° de 

latitude tanto ao norte quanto ao sul. 

De acordo com Ethirajan (1987), as cultivares de cana-de-açúcar se 

enquadram em duas categorias, segundo avaliações históricas e evidências 

taxonômicas. A primeira categoria se refere às canas “nobres” tropicais, tendo 

Nova Guiné como centro de origem primário. Essas canas apresentam colmos 

espessos, macios, suculentos e doces. A segunda categoria se refere às canas 

“indianas/chinesas” subtropicais, e tem como centro de origem o subcontinente 

indiano. Essas canas exibem colmos finos e médios, duros e pouco produtivos. 

 

3.2. Classificação botânica 

 

A cana-de-açúcar é uma planta alógama (Walker, 1987), com uma taxa 

de autofecundação que varia de 2,8 a 17,6% (Barbosa et al., 2005a). Pertence a 
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família Poaceae (Gramineae), tribo Andropogoneae e gênero Saccharum, com 

seis espécies conhecidas: Saccharum officinarum, S. sinense, S. barberi, S. 

edule, S. spontaneum e S. robustum (Matsuoka et al., 1999). Dessas, a que mais 

contribuiu com genes para as atuais variedades foi a S. officinarum, também 

conhecida por cana-nobre pelo seu elevado teor de açúcar, sendo que a única 

que não contribuiu com nenhum gene foi a S. edule (Roach e Daniels, 1987).  

- S. officinarum (2n = 80): é a espécie que compreende as chamadas 

canas nobres ou canas tropicais, caracterizadas pelos seus altos teores de 

sacarose, porte elevado, colmos grossos, pouco teor de fibra. É uma das 

principais espécies que contribuíram com genes para as cultivares de cana-de-

açúcar cultivadas no mundo. Essa espécie é considerada um alopoliploide (Ming 

et al., 1998).  

- S. sinensis (2n = 111-120): espécie que compreende as variedades da 

China e Japão, caracterizadas por alto porte, colmos finos e fibrosos e teor 

regular de açúcar, raízes abundantes e fortes.  

- S. barberi (2n = 81-124): as variedades dessa espécie têm, como 

características, baixo ou médio porte, colmos finos, fibrosos e pobres em açúcar. 

São muito rústicas, embora suscetíveis ao mosaico. São conhecidas como canas 

indianas.  

- S. spontaneum (2n = 40-128): abrange plantas de colmos curtos e finos, 

fibrosos, praticamente sem açúcar, sistema radicular bem desenvolvido, 

perfilhamento vigoroso e abundante. São plantas muito rústicas, vegetando bem 

nas mais diversas condições de solo e clima e notável resistência ao mosaico.  

Devido à sua resistência à seca, pragas e doenças foi cruzada com a 

Saccharum officinarum, resultando em um híbrido que aliava boa parte das 

qualidades de ambas. Embora S. spontaneum não seja cultivada, ela 

proporcionou, no início do século 20, a retomada do crescimento da indústria do 

açúcar e do álcool no mundo, após as severas epidemias de doenças ocorridas 

naquela época.  

 S. spontaneum é considerada um autopoliploide (Silva, 1993) e é uma 

espécie altamente polimórfica. Existem plantas pequenas e outras chegando a 

mais de 5 m de altura, e diâmetro de colmos variando de 3 a 15 mm. As principais 

contribuições dessa espécie para o melhoramento da cana-de-açúcar foram o 
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vigor, o perfilhamento, a capacidade de rebrota da soqueira e tolerância a 

estresses. 

- S. robustum (2n = 60-205): as canas dessa espécie têm colmos muito 

altos, de até 10 m, relativamente grossos, muito fibrosos e bastante pobres em 

açúcar. São variedades suscetíveis ao mosaico. 

- S. edule (2n = 60-80), esta espécie é considerada um produto da 

introgressão de S. officinarum ou S. robustum com outro gênero, sendo uma série 

poliploide, com formas aneuploides. Possui uma inflorescência compacta e 

comestível, sendo considerada uma olerícola tradicional dos melanésios, 

cultivada nos jardins de vilas de Nova Guiné e Ilhas Fiji (Matsuoka et al., 1999). 

O genoma da cana-de-açúcar é altamente complexo: poliploide, 

aneuploide, e com variável número de cromossomos (Grivet e Arruda, 2001). 

Além disso, trata-se de um genoma extremamente grande, o que dificulta a 

compreensão de sua arquitetura genética. Tal complexidade é mantida pela 

propagação vegetativa, comumente utilizada comercialmente para a obtenção de 

mudas em larga escala. 

Algumas cultivares modernas foram analisadas sob o ponto de vista 

citogenético. Além de poliploides e aneuploides, elas possuem origem 

multiespecífica e seu genoma é constituído por, pelo menos, 100 cromossomos 

(D’Hont, 2005). 

A cultura da cana-de-açúcar é bastante influenciada pelas condições 

edafoclimáticas, fatores como precipitação pluviométrica, temperatura, umidade 

relativa, insolação, relevo, solo e outros têm grande efeito sobre a resposta 

fisiológica da cultura em relação ao metabolismo de crescimento e ao 

desenvolvimento dos colmos, florescimento, maturação e produtividade (Melo et 

al., 1999). Para que ocorra a maturação dessa cultura, é necessário que haja uma 

deficiência térmica ou hídrica, caso contrário, a cana-de-açúcar permanece 

vegetando sem acumular alta quantidade de sacarose, sendo esta iniciada pelos 

internódios inferiores. 

 

3.3. Importância econômica  

 

Dada a sua importância econômica, a cana-de-açúcar (Saccharum spp.) 

ocupa lugar de destaque na agricultura, estando entre as espécies vegetais mais 
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cultivadas no mundo, alcançando mais de 70 países, sendo os maiores 

produtores o Brasil, Cuba, Índia, México, China, Filipinas, Austrália, África do Sul, 

Estados Unidos, República Dominicana e Formosa (Lucchesi, 2001). 

Devido à grandeza dos números do setor sucroalcooleiro no Brasil, não 

se pode tratar a cana-de-açúcar apenas como mais um produto, mas sim como o 

principal tipo de biomassa energética, base para todo o agronegócio 

sucroalcooleiro, representado por 420 usinas e destilarias e 4,5 milhões de 

empregos diretos e indiretos em todo o país (Procana, 2010) e com produtividade 

média brasileira estimada em 81,29 kg/ha (Conab, 2009). 

Segundo dados da Conab (2009), o total de cana moída foi 612.211,20 

mil toneladas, volume superior em 7,1% na safra passada. Do total da cana 

esmagada, 276.007,1 mil toneladas (45,08%) foram destinadas à produção de 

açúcar, produzindo 33 milhões toneladas; 336.204,1 mil toneladas (54,99%) 

destinadas à produção de álcool, gerando um volume total de 26 bilhões de litros 

de álcool, sendo, deste total, 7.652,3 milhões de litros de álcool anidro, e 

18.213,76 bilhões de litros de álcool hidratado, movimentando R$ 56 bilhões 

(produção de cana, açúcar, etanol e bioeletricidade), o que representou 2,0% do 

PIB nacional (Conab, 2009).  

A safra 2009/10 foi marcada pela volta das atenções à produção de 

açúcar. Houve quebra de safra nos principais países produtores. A Índia passou 

de exportador para importador, o que abriu oportunidade de novos negócios para 

o Brasil que exporta 65% da sua produção (Conab, 2009).  

Em relação ao etanol, houve uma redução drástica das exportações nesta 

safra, aproximadamente 1,5 bilhões de litros em relação à safra anterior, quando 

foram exportados cerca de 4,9 bilhões de litros. Por outro lado, há uma latente 

demanda pelo etanol no mercado interno em função do aumento da frota de 

veículos flex-fuel que respondem por cerca de 90% das vendas de veículos leves.  

 

3.4. Melhoramento da cultura  

 

O principal objetivo de um programa de melhoramento de cana-de-açúcar 

é lançar novas cultivares que sejam mais rentáveis aos produtores, aumentado a 

produtividade e reduzindo as perdas econômicas, por um intervalo de tempo 

maior.  
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Sendo assim, a característica mais importante seria a elevada produção 

de açúcar por unidade de área, mensurada em toneladas de Pol por hectare 

(TPH). Os componentes envolvidos para a maximização desta característica são 

a tonelada de cana por hectare (TCH) e o teor de açúcar da cana (PCC – Pol % 

cana). Ambos são considerados de igual importância, sendo que, para se estimar 

a tonelada de cana, devem ser considerados ainda os componentes de 

rendimento: número de colmos por hectare e massa de colmo, sendo este último 

composto por componentes secundários, como diâmetro, estatura e densidade de 

colmos.  

Outras características de importância agronômica, para um genótipo de 

cana-de-açúcar, são a rápida brotação, vigorosa e prolongada soqueiras, a 

tolerância à seca e ao frio, o hábito de crescimento ereto, a ausência de 

florescimento, e o chochamento dos colmos e estabilidade e adaptabilidades aos 

diferentes ambientes de cultivo. Além dessas, possui ainda boa adaptabilidade 

para a colheita mecânica e ser resistente e/ou tolerante às principais doenças e 

pragas que incidem sobre a cultura (Bressiani, 2001; Matsuoka et al., 2005).  

Para a indústria, caracteres como tipo e teor de fibra, quantidade e 

qualidade industrial do açúcar produzido e teor de pureza são características que 

inferem na qualidade da produtividade final e, consequentemente, na importância 

econômica destas cultivares (Fernandes, 2000).  

Outra característica a ser levada em conta é a produção de energia 

renovável a partir do bagaço da cana-de-açúcar. As usinas utilizam a biomassa 

para cogeração de energia elétrica para consumo próprio, gerando uma produção 

de energia acima do utilizado. Portanto, a geração de energia a partir da 

biomassa da cana-de-açúcar é algo importante para a produção de álcool manter-

se sustentável. Uma premissa é que novas cultivares com elevada produção de 

biomassa possam ser desenvolvidas pelos programas de melhoramento genético 

da cultura, conforme relata Barbosa et al. (2004).  

Existem quatro programas de melhoramento de cana-de-açúcar no Brasil: 

1) Programa Cana do Instituto Agronômico de Campinas, iniciado em 1933; 2) 

Centro de Tecnologia Canavieira (CTC), que iniciou seus trabalhos em 1968 

(como COPERSUCAR); 3) Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-

açúcar da RIDESA (Rede Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor 
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Sucroalcooleiro), formado por Universidades Federais e com início em 1971 como 

PLANALSUCAR; 4) CanaVialis, que iniciou suas atividades em março de 2003. 

Apesar de existirem grandes diferenças nos detalhes sobre como os 

programas de melhoramento do Brasil (e do mundo) conduzem suas atividades, 

há alguns pontos em comum. Em essência, o melhoramento baseia-se na 

seleção e clonagem de genótipos superiores presentes em populações 

segregantes, que são obtidas por meio de cruzamentos sexuais entre indivíduos 

diferentes. O sucesso desses processos depende de vários fatores, dentre os 

quais, a escolha adequada dos genitores, de forma a maximizar a chance de 

obter ganhos com a seleção, a instalação de experimentos com boa precisão 

experimental, a escolha correta dos caracteres e épocas de avaliação. 

A maioria das características consideradas na seleção é de natureza 

quantitativa e controlada por muitos locos (QTL's), tais como, teor de sólidos 

solúveis, teor de sacarose, diâmetro e número de colmos, teor de fibras, 

resistência ao acamamento e florescimento, precocidade, resistência a pragas e 

doenças (Oliveira, 2006). 

Os programas de melhoramento geram populações segregantes 

formadas de milhares de plântulas, as quais serão posteriormente submetidas à 

seleção. O número de plântulas (ou seedlings) varia de acordo com o programa, e 

depende de fatores técnicos e econômicos. 

Basicamente estes programas desenvolveram híbridos interespecíficos, 

principalmente entre S. officinarum e S. spontaneum, por meio de um processo 

denominado nobilização (cruzamentos interespecíficos seguidos de 

retrocruzamentos com a espécie S. officinarum) (Teixeira, 2006). 

O programa de melhoramento genético da cana-de-açúcar da RIDESA 

começa com a hibridação de genitores selecionados, com consequente obtenção 

de sementes sexuadas. Esses genitores são selecionados considerando-se a 

divergência genética, a capacidade de combinação, a associação de caracteres 

de importância agroindustrial e os valores genéticos preditos dos genitores 

(Barbosa, 2000). Esses cruzamentos são efetuados na Estação Experimental de 

Serra do Ouro, no município de Murici em Alagoas. 

Em seguida, ocorrem os processos de seleção, que envolvem as fases 

denominadas T1, T2, T3, FE e FM, sendo a primeira, segunda e terceira fase de 
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seleção, fase de experimentação final e fase de multiplicação clonal, 

respectivamente. 

A primeira seleção de campo em programas de melhoramento da cana-

de-açúcar é realizada logo na população segregante (fase de seleção 

denominada T1 pela RIDESA), momento no qual cada genótipo é representado 

por uma única touceira. Nesta fase, milhares de genótipos precisam ser 

avaliados, podendo-se proceder à seleção no estádio de cana planta ou cana 

soca. 

Segundo Lascano e Mariotti (1970), a seleção em cana soca é 

aconselhada por alguns programas de melhoramento, sob o argumento de que, 

aparentemente, as diferenças entre os genótipos, neste estádio, são mais 

evidentes.. Além do mais, essa estratégia permitiria uma seleção natural para a 

capacidade de rebrota.  

Em T1, ocorre o plantio das sementes, em que cada semente possui 

potencial para se tornar uma variedade. A avaliação e seleção consistem na 

observação individual de cada touceira, sendo que, nessa fase, apenas 1 a 1,5% 

dos genótipos têm sido selecionados. 

Na fase T2, é empregado o delineamento em blocos aumentados, quando 

se utilizam testemunhas. A proporção de clones selecionados normalmente varia 

entre 10 e 30%. 

A fase T3 consiste na multiplicação e avaliação dos clones selecionados 

em T2, quando já é analisado um número maior de características, como 

resistência a doenças. 

Os ensaios finais FE têm sido instalados em delineamento em blocos ao 

acaso, com quatro repetições e parcelas com quatro sulcos de 5 m cada, com o 

número de clones avaliados em torno de 20 a 30, analisando-se a produção de 

cana planta, primeira e segunda soca. Paralelamente a esse ensaio de 

competição, conduz-se outro ensaio para obtenção da curva de maturação. As 

variedades que sobressaem podem ir para a fase de multiplicação dos clones FM 

e então recomendadas aos produtores. 
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3.4.1. Geração de variabilidade para efetuar seleçã o 

 

A variabilidade genética disponível para seleção provém de cruzamentos 

sexuais e pode ser realizada de diferentes maneiras (Matsuoka et al., 1999a; 

1999b): a) cruzamentos biparentais, cujos cruzamentos são feitos usando-se dois 

genitores conhecidos, podendo algum deles ser usado exclusivamente como 

receptora de pólen; b) policruzamentos, quando um grande número de genótipos 

é intercruzado; nesse caso, colhem-se sementes nas panículas de todos 

genitores envolvidos, o que impede a identificação da fonte de pólen; c) 

polinização livre, quando as sementes são colhidas em plantas crescendo 

livremente. 

Em termos genéticos, os cruzamentos devem ser planejados de tal 

maneira que seja maximizada a probabilidade de seleção de genótipos que 

podem ser liberados como cultivares comerciais. 

Para tanto, uma alternativa bastante usada consiste em selecionar como 

genitores materiais os de boa performance para as características de interesse 

econômico (Matsuoka et al., 1999a), o que evidentemente ocorre para as 

cultivares usadas comercialmente. Vale ressaltar que isso pode levar a um 

estreitamento da base genética (Lima et al., 2001). 

A razão pela qual os cruzamentos biparentais são preferidos pelos 

melhoristas, segundo Breaux (1987), é a possibilidade de estes serem 

reproduzidos. Este fato torna possível o teste de progênies de uma série de 

cruzamentos em pequena escala, repetição dos cruzamentos “elite”, e cultivo dos 

seedlings resultantes em grande escala. No entanto, o sucesso desta estratégia 

depende do tempo, facilidade e confiabilidade com que os cruzamentos “elite” 

podem ser identificados. 

Os custos e limitações relacionados ao sistema de cruzamento e a 

importância da variância genética não-aditiva em cana-de-açúcar (Hogarth,1977; 

Hogarth et al., 1981; Bastos et al., 2003) aumentam a necessidade de um modo 

eficiente e acurado de avaliação de cruzamentos para maximizar os ganhos 

genéticos do programa de melhoramento.  

A maioria dos programas avalia os cruzamentos pela porcentagem de 

seedlings obtidos destes, que foram selecionados e avaliados em estádios mais 
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avançados do programa. No entanto, este método é inviável, uma vez que requer 

vários anos de avaliação (Kimbeng e Cox, 1992).  

Sendo assim, uma estratégia mais rápida para detectar os cruzamentos 

potenciais é a concentração de esforços na seleção de famílias “elite”.  

Dentre várias estatísticas, o procedimento REML/BLUP tem sido sugerido 

para uso na avaliação do potencial de genitores no melhoramento de plantas 

(Bridges, 1989). Barbosa et al. (2004) relataram pela primeira vez o emprego do 

método REML/BLUP na estimação dos componentes de variância e seleção de 

genitores e famílias de cana-de-açúcar no Brasil. Segundo estes autores, os 

componentes de média estimados via BLUP possibilitaram a seleção de famílias e 

de genitores superiores, especializados na produção de biomassa. 

Uma vez que a cana-de-açúcar é uma espécie alógama, os cruzamentos 

devem ser planejados de forma a evitar a ocorrência de cruzamentos entre 

indivíduos aparentados. Isso pode ser conseguido principalmente com base nas 

genealogias dos materiais, bem como na divergência genética obtida com 

marcadores moleculares (Lima et al., 2001). Outros critérios, como 

complementariedade dos caracteres, capacidade de combinação dos materiais 

em cruzamentos, capacidade de cada material de gerar boas populações ao 

longo do tempo, também devem ser empregados. 

No melhoramento de culturas alógamas e de propagação vegetativa, a 

exemplo da cana-de-açúcar, as cultivares ou clones utilizados como genitores são 

altamente heterozigóticos, o que faz com que uma ampla segregação ocorra logo 

na primeira geração após a hibridação.  

Uma grande vantagem, neste caso, é que uma vez identificado um 

genótipo superior na primeira geração, este pode ser multiplicado assexualmente, 

permitindo, assim, que a seleção seja conduzida durante diferentes anos e 

ambientes, sem que ocorra a sua descaracterização genômica. 

A possibilidade de propagação vegetativa simplifica alguns procedimentos 

de melhoramento, reduzindo, desse modo, o tempo gasto no desenvolvimento de 

uma nova cultivar, que, no caso da cana-de-açúcar, segundo Barbosa et al. 

(2005), tem ocorrido após 13 anos de inúmeras avaliações dos clones. 

A possibilidade de propagação vegetativa em cana-de-açúcar permite que 

a seleção para esta cultura seja realizada em etapas. Sendo assim, as etapas 

iniciais são caracterizadas por avaliações pouco precisas, devido à escassez de 
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material propagativo, enquanto que, nas fases subsequentes, à medida que se 

aumenta a quantidade de material propagativo, aumenta-se também a precisão 

experimental e, consequentemente a possibilidade de se identificar com precisão 

o genótipo ou genótipos superiores (Souza Jr.,1995). 

Alguns autores mencionam que o coeficiente de herdabilidade no sentido 

restrito, que leva em consideração a fase sexual, também pode ser considerado 

no planejamento de cruzamentos, uma vez que indicam como os caracteres de 

interesse são transmitidos aos descendentes.  

Resultados de pesquisas indicam que a ação gênica predominante no 

teor de Brix é a aditiva, sendo que, para os demais componentes de produção, é 

a não-aditiva (Hogarth, 1980; Wu et al., 1980). Hogarth (1977) cita que, para 

produção de colmos, a variância dominante tem-se mostrado de mesma 

magnitude que a aditiva, sendo a variância epistática predominante para peso de 

colmos. Hogarth (1987) apresentou valores elevados de herdabilidade para o 

caráter teor de fibra. Já para volume e número de colmos, a variância dominante 

mostrou-se importante (Hogarth et al., 1981).  

Bressiani (1993) reportou valores elevados de herdabilidade para 

comprimento dos colmos e Brix, nas condições brasileiras. 

 

3.5. Seleção de famílias  

 

Nas fases iniciais de seleção em cana-de-açúcar, é aplicada a seleção 

massal, em que as plantas (seedlings) são selecionadas somente pelo fenótipo. 

Este método é mais utilizado por ser de mais simples execução, mas é menos 

eficiente do que quando se utiliza seleção por famílias. 

Os programas de melhoramento têm sido dinâmicos, com modificações 

propostas e testadas, procurando-se sempre melhorar a eficiência do processo 

seletivo e facilitar as avaliações. Desta forma, pesquisadores têm proposto novas 

metodologias de seleção, como a incorporação de seleção recorrente e seleção 

de famílias. 

A seleção de famílias é uma alternativa para melhorar a eficiência da 

seleção massal em cana-de-açúcar. O uso de famílias aumenta a probabilidade 

de identificar clones superiores e, assim, melhorar a eficiência do uso dos 
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recursos disponíveis para condução do programa de melhoramento da cana-de-

açúcar (Barbosa, 2000). 

Neste tipo de avaliação, selecionam-se as famílias superiores e também 

indivíduos superiores dentro da cada família. Assim, avaliam-se as famílias em 

ensaios com repetição, cujas parcelas seriam constituídas de indivíduos ainda 

não clonados (seedlings), os quais, proporcionariam informações sobre o valor 

genético das famílias avaliadas.  

A circunstância em que a seleção por famílias é mais recomendada é 

quando boa parte dos caracteres para a seleção apresentam coeficientes de 

herdabilidade de valores considerados baixos. Assim, a seleção por famílias 

tende a propiciar ganhos maiores, já que aumenta consideravelmente os valores 

dos coeficientes de herdabilidade. 

A seleção de famílias pode ser adotada quando os caracteres de seleção 

são de baixa herdabilidade, como a seleção para produtividade de cana-de- 

açúcar. Este procedimento consiste em selecionar as melhores e rejeitar as piores 

famílias, visto que a seleção em famílias com valores genotípicos superiores 

tende a ser mais efetiva para indicar maior proporção de genótipos promissores.  

A identificação de famílias capazes de produzir genótipos superiores é 

altamente desejável para o desenvolvimento de novas variedades de cana-de-

açúcar, especialmente quando se considera um período relativamente longo, para 

a sua liberação. 

Vantagem adicional com os estudos de famílias refere-se à possibilidade 

de inferir sobre os valores genéticos dos genitores utilizados nos cruzamentos, 

com base no desempenho de suas respectivas progênies. Com isso, os melhores 

genitores poderiam ser explorados em cruzamentos preferenciais. 

Kimbeng e Cox (2003) relatam que a adoção da seleção de família tem 

efeitos positivos para um programa de melhoramento genético de cana-de-

açúcar, porque gera informações importantes para se determinar o valor 

genotípico dos cruzamentos, identificando genótipos e clones-elite potenciais para 

novos cruzamentos.  

Skinner et al. (1987) relatam ainda que o estudo de famílias pode 

contribuir para predizer cruzamentos superiores, podendo ser concentrado 

esforços nos cruzamentos mais promissores, que poderão aumentar 

substancialmente as chances de selecionar clones-elite. 
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Cox e Hogart (1993) relatam que, em cana-de-açúcar, o esquema de 

seleção entre e dentro famílias tende a ser mais eficiente que apenas a utilização 

do método de seleção de famílias. 

 

3.6. Metodologia REML/BLUP: Aplicação em plantas pe renes 

 

Na descrição da metodologia REML/BLUP, faz-se necessária a descrição 

do modelo misto (constituído por efeitos fixos e aleatórios) associado aos dados 

experimentais. 

Um modelo misto, cujo método foi desenvolvido por Henderson (1973), é 

aquele que apresenta tanto fatores de efeitos fixos como aleatórios, além do erro 

experimental. 

A análise de variância no modelo misto apresenta algumas 

particularidades, como a composição das esperanças matemáticas dos 

quadrados médios, cujo conhecimento permite o estabelecimento correto dos 

testes de hipóteses (Hicks, 1973).  

Outro motivo de se adotar um modelo linear misto é a possibilidade de se 

fazer a predição de efeitos aleatórios, na presença de efeitos fixos, que são de 

grande valia no melhoramento de plantas. 

 

Um modelo linear misto generalizado tem a seguinte forma: 

y = Xβ + Zτ + ε , com as seguintes distribuições e estruturas de médias e 

variâncias: 

 

        

 

        
 

em que: 

• y: vetor conhecido de observações. 

• β: vetor paramétrico de efeitos fixos, com matriz de incidência X. 

• τ: vetor paramétrico de efeitos aleatórios, com matriz de incidência Z. 

• ε: vetor desconhecido de erros. 

• G: matriz de variância-covariância dos efeitos aleatórios. 

• R: matriz de variância-covariância dos erros. 
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• 0: vetor nulo. 

Assumindo G e R como conhecidas, a simultânea estimação de efeitos 

fixos e a predição dos efeitos aleatórios podem ser obtidas por meio das 

equações de modelo misto (método BLUP) dadas por: 

 

 

 

Quando G e R não são conhecidas, os componentes de variância 

associados aos efeitos aleatórios podem ser estimados de forma eficiente pelo 

método REML (Patterson e Thompson, 1971). Exceto por uma constante, a 

função de verossimilhança residual (em termos de seus log) a ser maximizada é 

dada por: 

( )221 /'loglog'log
2

1
ss PyyvVXVXL σσ +++−= −

 

 

( )22* /'loglogloglog
2

1
ss PyyvGRC σσ ++++−= , em que: 

 

V = R + ZGZ'; 

 P =V−1 −V−1X (X'V−1X)−1X'V−1. 

v = N-r(x): graus de liberdade para os efeitos aleatórios, em que N é o número 

total de dados e r(x) é o rank da matriz X. 

C* = Matriz dos coeficientes das equações de modelo misto. 

 

Sendo geral, o modelo descrito engloba vários modelos peculiares a cada 

situação. 

Nos modelos mistos, a importância das estimativas de parâmetros 

genéticos pelo Método da Máxima Verossimilhança Restrita - REML (Restricted 

Maximum Likelihood), é que essa metodologia gera estimativas não tendenciosas 

dos parâmetros (Schaeffer, 1999). Outra vantagem desses modelos é que eles 

levam em conta a covariância genética entre as observações e ponderam os 

genótipos com desigual número de informações, na mesma ou em diferentes 

gerações (Resende, 2002a). Isso faz da avaliação genética (predição de valores 
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genéticos), pelos modelos mistos, um instrumento mais eficaz que o da avaliação 

partindo de estimativas pelo método dos mínimos quadrados, segundo Kennedy e 

Sorensen (1988), na seleção de genitores, famílias e árvores, pelo uso da 

informação da própria entidade ou de aparentados, avaliadas no mesmo ou em 

diferentes locais, épocas ou gerações (Resende et al., 1999b). No modelo misto, 

os blocos, ambientes e tempo (anos avaliados) são efeitos fixos, constantes, mas 

interferem na predição dos efeitos genéticos ou aleatórios, tendo a necessidade 

de ajuste dos efeitos fixos no modelo. 

A seleção de indivíduos ou de famílias de uma população pode ser 

fenotípica, quando o valor fenotípico do caráter é o referencial, ou genotípica 

quando baseada nos valores genéticos desses indivíduos. Valores genéticos 

aditivos são efeitos aleatórios. Estes podem ser obtidos pelo procedimento BLUP, 

que estima os efeitos fixos (médias de blocos) pelo método dos mínimos 

quadrados generalizados, considerando-se as variâncias, sendo esta a razão da 

maior acuidade (entendida como o quanto se confia que a estimativa seja próxima 

do valor verdadeiro). Ao mesmo tempo, o procedimento prediz os valores dos 

efeitos genéticos aleatórios e dos efeitos aleatórios não-correlacionados incluídos 

no modelo (Resende, 2002a). 

O método de Máxima Verossimilhança Restrita (REML) possui 

propriedades estatísticas superiores, quando comparadas àquelas do método dos 

mínimos quadrados, para a estimação dos parâmetros genéticos, com dados não-

balanceados (Searle et al., 1992). Devido às vantagens desse método, seu 

emprego, no melhoramento de plantas perenes, tem crescido expressivamente no 

exterior, como pode ser observado nos trabalhos de Dieters et al. (1995) e Dieters 

et al., (1996); e, no Brasil, por Resende et al. (1996), Bueno Filho (1997), 

Resende et al.(1999b), Resende (2001), Mora (2002), dentre outros. 

Resende (2002b) reestruturou o programa computacional SELEGEN - 

Seleção Genética, elaborado pelo próprio autor e cooperadores, adequando-o 

para a análise de qualquer tipo de dado, pelo procedimento ótimo de Máxima 

Verossimilhança Restrita (REML) e Melhor Predição Linear Não-Viciada (BLUP), 

com aperfeiçoamentos contemplando mais de 150 diferentes estruturas 

experimentais, inclusive testes de progênies e procedências em vários locais, com 

estudo de interação genótipo x ambiente. 
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Com o surgimento dos modelos mistos ou BLUP individual, houve grande 

mudança na forma de estimação dos componentes de variância. Anteriormente, 

as covariâncias entre parentes eram estimadas e interpretadas em termos de 

suas esperanças matemáticas (igualando-as aos seus valores esperados), 

gerando os componentes de variância. Os componentes de variância podem ser 

estimados diretamente com as variâncias dos efeitos aleatórios do modelo linear 

misto (Resende, 2002a). 

O SELEGEN-REML/BLUP atende às exigências de experimento 

balanceado e não-balanceado. Se adotados modelos em nível individual, o 

programa computacional fornece: (i) valores genéticos aditivos preditos; (ii) 

valores genotípicos preditos; (iii) estimativas de componentes de variância; (iv) 

ordenamento dos candidatos à seleção, segundo valores genéticos aditivos ou 

genotípicos; (v) estimativas de ganhos genéticos; (vi) estimativas do tamanho 

efetivo populacional; (vii) estimativas da interação genótipo x ambiente; e (viii) 

estimativas do valor genético de cruzamentos.  

Este modelo abrange os delineamentos experimentais de blocos ao acaso 

e látice, os delineamentos de cruzamento para polinização aberta e controlada 

(progênies de meios-irmãos e irmãos-completos, cruzamentos dialéticos, fatoriais, 

hierárquicos, delineamentos não-balanceados, híbridos), bem como testes 

clonais, uma ou várias populações, experimentos repetidos em vários locais, uma 

ou várias plantas por parcela, presença ou ausência de medidas repetidas 

(Resende, 2002b).  

O programa emprega modelos, estimadores e preditores apresentados 

por Resende et al. (1994) e Resende (1999b; 2000; 2002a), podendo ser aplicado 

às plantas alógamas, autógamas e com sistema reprodutivo misto. É direcionado 

às espécies perenes e semiperenes, podendo também ser aplicado às espécies 

anuais. Tem sido utilizado com sucesso, em algumas espécies, tais como, erva-

mate (Resende et al., 2000), seringueira (Resende et al., 1996; Costa et al., 2000) 

e espécies frutíferas como a pupunheira (Farias Neto e Resende, 2001), cacau 

(Resende e Dias, 2000), aceroleira (Paiva et al., 2002), umbuzeiro (Oliveira et al., 

2004), cupuaçu (Souza et al., 2002) e ainda cafeeiro (Resende et al., 2001) dendê 

(Purba et al., 2001) e cana-de-açúcar (Resende e Barbosa, 2006). 
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3.7. Divergência genética via marcadores moleculare s 

 

Pode-se definir diversidade genética como a distância genética entre 

populações, indivíduos ou organismos, baseada em características 

morfoagronômicas, fisiológicas, bioquímicas e moleculares (Cruz et al., 2004).  

Segundo Falconer (1981), a diversidade genética é expressa pela 

diferença entre as frequências alélicas das populações, ou seja, é a diferença 

entre as contrapartes alélicas dando origem à divergência genética.  

A importância da diversidade genética para o melhoramento está no fato 

de que cruzamentos que envolvem genitores geneticamente divergentes são mais 

apropriados para produzir alto efeito heterótico e maior variabilidade genética das 

populações segregantes (Rao et al., 1981; Cruz, 1990).  

O sucesso de um programa de melhoramento genético depende da 

escolha de genitores que produzam indivíduos com a melhor combinação de 

alelos favoráveis e da seleção de genótipos superiores em populações 

segregantes. 

Assim, técnicas de biologia molecular surgem como ferramentas para 

permitir a identificação precoce e precisa de indivíduos com uma melhor 

combinação de alelos favoráveis. A tendência geral do melhoramento genético de 

plantas é a interação das técnicas clássicas com aquelas mais modernas da 

biologia molecular, levando-se em consideração as vantagens e limitações de 

cada uma delas (Ferreira e Grattapaglia, 1998). 

Os marcadores genéticos moleculares têm inúmeras vantagens, 

destacando-se o fato de não serem influenciados pelo ambiente e serem 

independentes do estádio da vida da planta, sendo uma poderosa ferramenta dos 

programas de melhoramento genético (Zietkiewicz et al., 1994). A escolha de uma 

técnica de marcador molecular depende de sua reprodutividade e simplicidade. 

Desde 1994, uma técnica de marcador molecular chamada amplificação inter-

repetições de sequência simples (ISSR - Inter Simple Sequence Repeats) está 

disponível (Zietkiewicz et al., 1994). ISSRs são marcadores semiarbitrários, 

ampliados por PCR em presença de um oligonucleotídeo complementar para um 

microssatélite designado. 

Este é um tipo de marcador molecular, usado pela comunidade científica, 

com diferentes aplicações no melhoramento de plantas (estudos de diversidade 
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genética, filogenia, mapeamento genético, fingerprints, entre outras) em várias 

culturas (Kantety et al., 1995; Bornet et al., 2001; Souza et al., 2005; Ajibade et 

al., 2000).  

Os ISSRs são marcadores dominantes e seguem o padrão de herança 

mendeliana simples (Gupta et al., 1994). A metodologia do ISSR é baseada em 

PCR, envolvendo a amplificação de segmentos de DNA presentes a uma 

distância amplificável entre dois microssatélites idênticos, orientados em direções 

opostas (Reddy et al., 2002). Para tanto, são usados microssatélites, usualmente 

de 16 a 25 pb, como iniciadores capazes de, em uma única reação de PCR, 

reconhecer os loci múltiplos no genoma, para amplificar principalmente as 

sequências inter- e microssatélites de diferentes tamanhos (Zietkiewicz et 

al.,1994). 

Estes podem ser di-, tri-, tetra- ou pentanucleotídeos, sendo ou não 

ancorados (Gupta et al., 1994; Meyer et al., 1993; Wu et al., 1994), ou mais 

usualmente ancorados nas extremidades 3’ ou 5’ com uma a quatro bases 

degeneradas.  

Como um marcador com base em PCR, o ISSR tem algumas vantagens 

quando comparado aos outros marcadores. A amplificação não requer 

informações de sucessão do genoma e de padrões altamente polimórficos 

(Zietkiewicz et al., 1994). Cada faixa corresponde a uma sequência de DNA 

delimitada por dois microssatélites invertidos. Também, as sequências-alvo dos 

ISSRs são abundantes ao longo do genoma de eucariontes e evoluem 

rapidamente (Fang e Roose, 1997; Esselman et al., 1999). Então, ISSRs têm 

provado serem úteis dentro de populações de estudos genéticos, especialmente 

em detecção clonal, diversidade e revelação de indivíduos proximamente 

relacionados (Salimath et al., 1995; Oliveira et al., 1996). 

Conforme relata Kantety et al. (1995), as vantagens desta técnica são: 

sua capacidade multiplex, sua alta frequência de polimorfismo, rapidez, e 

simplicidade. 

A escolha de genitores e o planejamento de cruzamentos constituem a 

etapa inicial de um programa de melhoramento. Avaliações da diversidade 

genética dos potenciais genitores por meio de marcadores moleculares são, 

muitas vezes, correlacionadas com resposta heterótica. A escolha de genitores 

mais divergentes pode aumentar o desempenho dos híbridos obtidos ou 
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simplesmente aumentar a chance de obter diferentes combinações gênicas de 

interesse.  

Com o passar dos ciclos seletivos, é esperado que houvesse 

modificações no valor de alguns parâmetros populacionais, tais como, médias, 

variabilidade genética e correlações genéticas. Portanto, é preciso monitorar a 

variação desses parâmetros, visto que a redução da variabilidade genética pode 

reduzir a eficiência da seleção e comprometer o programa de melhoramento 

(Bosco, 2002).  

 

3.8. Parâmetros genéticos 

 

A estimação de parâmetros genéticos tem fundamental importância para 

os programas de melhoramento, porque permitem identificar a natureza da ação 

dos genes envolvidos no controle dos caracteres quantitativos e, assim, avaliar a 

eficiência das diferentes estratégias de melhoramento, pela obtenção de ganhos 

genéticos preditos e manutenção de uma base genética adequada. As variâncias 

genéticas aditivas e não-aditivas, as correlações e as herdabilidades são os 

parâmetros genéticos de maior importância (Cruz e Carneiro, 2003). 

O termo parâmetro é utilizado para designar as constantes características 

de uma população, particularmente média, e variância. No caso de populações 

utilizadas em programas de melhoramento, os parâmetros de interesse são de 

duas naturezas: genética e não-genética. A estimação dos parâmetros genéticos 

é necessária para: (a) obter informações sobre a natureza da ação dos genes 

envolvidos na herança dos caracteres sob investigação; e (b) estabelecer a base 

para a escolha dos métodos de melhoramento aplicáveis à população (Morais et 

al., 1997). 

A eficiência do melhoramento depende do conhecimento do controle 

genético dos caracteres a serem melhorados. Para um caráter quantitativo, o 

controle genético ou a base genética inclui todos os mecanismos genéticos 

responsáveis pela sua herança, tais como, herdabilidade, repetibilidade, 

associações genéticas com outros caracteres, interações genéticas com o 

ambiente, variação genética aditiva e de dominância (Resende et al.; 1995). 

A herdabilidade (h2) é um dos parâmetros genéticos mais informativos 

para o trabalho do melhorista. Este parâmetro fornece a proporção da variância 
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genética presente na variância fenotípica total. Dessa forma, ela infere sobre a 

confiabilidade do valor fenotípico, como indicador do valor genético, para espécies 

que se reproduzem sexuadamente e são propagadas pelo cultivo de sementes. A 

herdabilidade pode ser estimada em sentido amplo (h2
g) e sentido restrito (h2

a). 

No sentido amplo, considera toda a variação genética aditiva e não-aditiva 

(Ramalho et al., 1993) e, no sentido restrito, é determinada pela relação entre 

variância genética aditiva e a variância fenotípica (Resende, 2001). 

O coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido restrito como no amplo, 

pode variar de zero a um. No caso de h2 = 1, as diferenças fenotípicas entre os 

indivíduos são causadas unicamente por diferenças genéticas entre os mesmos; 

quando h2 = 0 significa que a variabilidade do caráter não tem origem genética. 

Neste caso, não existe correlação alguma entre valor genético e valor fenotípico 

da unidade de seleção (Allard, 1971). 

Fisher (1918), citado por Allard (1971), foi o primeiro no emprego da 

variância no estudo de caracteres quantitativos. Em seus trabalhos, a variância 

genotípica foi subdividida em variância genética aditiva, atribuída aos efeitos 

médios dos genes; e a variância procedente dos efeitos de dominância, devido às 

interações entre alelos de um mesmo loco; e variância epistática em função das 

interações entre diferentes locos. 

A variância aditiva é a variância dos valores genéticos aditivos, um dos 

fatores determinantes da covariância ou semelhança entre parentes e, por 

conseguinte, o principal determinante das propriedades genéticas da população e 

de sua resposta (Falconer, 1981). 

Segundo Cruz e Regazzi (2001), a existência da variância aditiva 

constitui-se em um indicativo de maior facilidade na identificação de genótipos 

superiores com maior concentração de alelos favoráveis. Por sua vez, a variância 

atribuída à dominância é indicativa de dificuldades no processo de seleção, mas é 

importante quando se deseja explorar o vigor híbrido. 

Com a intenção de se obter informações sobre o material estudado, para 

programas de melhoramento genético, a estimação de parâmetros genéticos tem 

sido amplamente estudada em diversas culturas, como nos trabalhos de Melo et 

al. (2009); Melo et al. (2006) e Silva et al. (2002) com cana-de-açúcar; Coimbra et 

al. (2002) com milho-pipoca; Mendonça et al. (2002) com feijão; Gravina et al. 
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(2003) com soja; Andrade et al. (2008) com milho; Andrade et al. (2008) com 

eucalipto, entre outros. 

 

3.9. Índice de seleção 

 

A indicação de cultivares, baseando-se em apenas uma ou em poucas 

características, pode não ser a melhor opção, visto que o produto final da seleção 

pode ser superior em relação aos caracteres selecionados e inferior em relação 

aos outros caracteres não considerados (Cruz et al., 2004). 

Nesse contexto, para se obter um material genético realmente superior, é 

necessário que o material selecionado reúna, simultaneamente, uma série de 

atributos favoráveis que lhe confira não só rendimento comparativamente mais 

elevado, mas também satisfaça as exigências do consumidor (Cruz et al., 2004). 

Para tanto, uma alternativa viável é o uso dos índices de seleção, que 

constituem técnicas multivariadas que associam as informações relativas a vários 

caracteres de interesse agronômico com as propriedades genéticas da população 

avaliada. Com os índices de seleção, criam-se valores numéricos que funcionam 

como um caráter adicional, teórico, resultante da combinação de determinados 

caracteres selecionados pelo melhorista, sobre os quais se deseja manter seleção 

simultânea (Cruz e Regazzi, 2004).  

Na cultura da cana-de-açúcar, poucos estudos empregando índices de 

seleção são encontrados na literatura (Miller et al., 1978; Singh & Khan, 1998; 

Pillai & Ethirajan, 1993), sendo os mesmos construídos a partir de parâmetros 

genéticos e médias fenotípicas obtidas pelo método da análise de variância.  

Diferentes índices representam diferentes alternativas de seleção e, 

consequentemente, de ganhos. Eles indicam, de maneira rápida e eficiente, 

genótipos que podem ser mais ou menos adequados para o propósito do 

melhorista. 

Smith (1936) propôs o uso de índice de seleção nos programas de 

melhoramento de plantas como critério de seleção simultânea de duas ou mais 

características correlacionadas. Este procedimento foi adaptado do melhoramento 

genético animal por Hazel (1943). Segundo esses autores, para se estabelecer o 

índice de seleção, são necessários o valor econômico relativo a cada 

característica, as variâncias genotípicas e fenotípicas de cada característica e as 
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covariâncias genotípicas e fenotípicas entre cada par de características. Tal 

índice passou a ser reconhecido como Índice Clássico. 

Devido às dificuldades de estabelecer pesos econômicos, Cruz (1990) 

propôs que os pesos econômicos poderiam ser estimados a partir de estatísticas 

dos próprios dados experimentais. O coeficiente de variação genético se 

constituiria num bom referencial, pelo fato de ser um caráter adimensional e 

diretamente proporcional à variância genética. 

Pesek e Baker (1969) sugeriram o uso de ‘ganhos genéticos desejados’ 

de características individuais, num programa de seleção, para substituir os pesos 

econômicos relativos no cálculo dos índices de seleção. Para se usar a 

modificação proposta, necessita-se da matriz de variância e covariância genética 

e do vetor dos ganhos genéticos desejados para as características. Assim, é 

possível calcular os coeficientes dos índices, sem designar pesos econômicos 

relativos para as características, como requer a teoria convencional de índice de 

seleção. 

Willians (1962) propôs o denominado índice-base, objetivando-se evitar a 

interferência de imprecisões das matrizes de variâncias e covariâncias fenotípicas 

e genotípicas, na estimação dos coeficientes que constituem o índice. Esse 

método propõe o estabelecimento de índices, mediante a combinação linear dos 

valores fenotípicos médios das características, os quais são ponderados 

diretamente pelos seus respectivos pesos econômicos (Cruz e Carneiro, 2003).  

Segundo Cruz e Carneiro (2003), este índice tem apresentado boa 

aceitação pelos melhoristas, por dispensar as estimativas de variâncias e 

covariâncias genotípicas e fenotípicas e ter revelado resultados satisfatórios, 

quando utilizado com critério de seleção em vários trabalhos científicos. 

Mulamba e Mock (1978) propuseram o índice com base na soma de 

postos (ou ranks), que consiste em classificar os genótipos em relação a cada 

uma das características, em ordem favorável ao melhoramento. Uma vez 

classificadas, são somadas as ordens de cada material genético referente a cada 

caráter, resultando em uma medida adicional, tomada como índice de seleção.  

Os índices de seleção têm sido muito utilizados em culturas como milho 

pipoca (Daros et al., 2004 e Amaral Júnior, et al., 2010); milho comum (Granate, 

2001); maracujazeiro amarelo (Silva et al., 2009) e mamoeiro (Silva et al., 2008). 

Em todas suas aplicações, os ganhos genéticos foram previstos com precisão 
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satisfatória, levando a uma condução apropriada dos programas de 

melhoramento genéticos para as culturas em questão. 

De maneira geral, os índices de seleção proporcionam o ganho reduzido 

sobre um caráter, mas essa redução é compensada por uma melhor distribuição 

de ganhos favoráveis nos demais caracteres. 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

 

 4.1. Composição do experimento 

 

Em fevereiro de 2006, foi instalado na área da Usina Disa, Município de 

Conceição da Barra-ES, um ensaio de famílias pertencentes à primeira fase de 

seleção (T1) do Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-Açúcar 

(PMGCA) da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ)/Rede 

Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro (RIDESA), em 

parceria com a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro. 

As famílias utilizadas nesta pesquisa foram amostradas dentre 

cruzamentos realizados na Estação Experimental de Serra do Ouro, no município 

de Murici em Alagoas, de onde foram retiradas amostras de 68 cruzamentos 

biparentais (irmãos-completos), (Tabela 1). 

 
Tabela 1 – Genitores utilizados para a obtenção de famílias de irmãos-completos 
em cana-de-açúcar. 
 

Famílias Genitores/Cruzamentos Origem 

1 RB 855035 X Co 775 Ridesa X Coimbatore (Índia) 

2 Co 775 X RB 855035 Coimbatore (Índia) X Ridesa 

3 RB 92606 X SP 83-2847 Ridesa X Coopersucar 

4 RB 863129 X SP 83-2847 Ridesa X Coopersucar 

5 RB 855035 X SP 71-6949 Ridesa X Coopersucar 
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Cont. Tabela 1 

6 RB 925211 X SP 70-1143 Ridesa X Coopersucar 

7 RB 72454 X RB 855035 Ridesa X Ridesa 

8 RB 915141 X RB 855322 Ridesa X Ridesa 

9 SP 70-1244 X SP 80-1842 Coopersucar X Coopersucar 

10 RB 945956 X IAC 873396 

Ridesa X Instituto Agronômico de 

Campinas 

11 RB 855035 X RB 945956 Ridesa X Ridesa 

12 RB 91514 X IAC 862210 

Ridesa X Instituto Agronômico de 

Campinas 

13 IAC 873396 X RB 855063 

Instituto Agronômico de Campinas 

X Ridesa 

14 SP 80-3280 X SP 70-1284 Coopersucar X Coopersucar 

15 SP 80-3280 X RB 965911 Coopersucar X Ridesa 

16 SP 83-2847 X L 60-14 Coopersucar X Louisiana (USA) 

17 SP 80-3280 X SP 70-1284 Coopersucar X Coopersucar 

18 RB 96 5911 X SP 83-2847 Ridesa X Coopersucar 

19 LAICA 98208 X RB 855035 Costa Rica X Ridesa 

20 RB 945961 X RB 957751 Ridesa X Ridesa 

21 SP 80-3280 X RB 947501 Coopersucar X Ridesa 

22 RB 925345 X RB 91514 Ridesa X Ridesa 

23 RB 945957 X RB 925211 Ridesa X Ridesa 

24 RB 946022 X RB 925211 Ridesa X Ridesa 

25 RB 945964 X SP 91-1049 Ridesa X Coopersucar 

26 RB 947501 X RB 9572 Ridesa X Ridesa 

27 RB 92606 X RB 971537 Ridesa X Ridesa 

28 RB 947501 XRB 947506 Ridesa X Ridesa 

29 RB 945956 X RB 947501 Ridesa X Ridesa 

30 BJ 7015 X RB 72454 - X Ridesa 

31 SP 89-1115 X RB 825336 Coopersucar X Ridesa 

32 RB 925345 X RB 915121 Ridesa X Ridesa 

33 CP 716949 X CB 45-155 

Canal Point (Florida) X Campos – 

Brasil/Pesagro RJ 
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Cont. Tabela 1 

34 RB 936001 X RB 9965586 Ridesa X Ridesa 

35 RB 957712 X RB 993522 Ridesa X Ridesa 

36 RB 957089 X RB912669 Ridesa X Ridesa 

37 RB 951015 X RB 957712 Ridesa X Ridesa 

38 RB 945954 X RB 957712 Ridesa X Ridesa 

39 SP 724928 X CB 45-155 

Coopersucar X Campos – 

Brasil/Pesagro RJ 

40 RB 957712 X RB 945954 Ridesa X Ridesa 

41 SP 85-3877 X RB 961005 Coopersucar X Ridesa 

42 RB 896342 X RB 961527 Ridesa X Ridesa 

43 RB 945962 X RB 9620 Ridesa X Ridesa 

44 SP 80-3280 X L 60-14 Coopersucar X Louisiana (USA) 

45 RB 957610 X RB 93522 Ridesa X Ridesa 

46 RB 896342 X RB 92508 Ridesa X Ridesa 

47 L 60-14 X SP 80-3280 Louisiana (USA) X Coopersucar 

48 SP 71-6949 X RB 83102 Coopersucar X Ridesa 

49 SP 83-2847 X RB 855206 Coopersucar X Ridesa 

50 RB 93522 X RB957689 Ridesa X Ridesa 

51 RB 9557 X RB 72454 Ridesa X Ridesa 

52 Co 434 X RB 946915 Coimbatore (Índia) X Ridesa 

53 RB 947501 X RB 945956 Ridesa X Ridesa 

54 SP 71 X Co775 Coopersucar X Coimbatore (Índia) 

55 RB 971537 X RB 943339 Ridesa X Ridesa 

56 RB 855511 X RB 855156 Ridesa X Ridesa 

57 RB 91537 X SP 91-1049 Ridesa X Coopersucar 

58 RB 945065 X RB 912695 Ridesa X Ridesa 

59 RB 845486 X RB 855127 Ridesa X Ridesa 

60 RB 855463 X SP 83-2847 Ridesa X Coopersucar 

61 RB 835486 X RB 955970 Ridesa X Ridesa 

62 RB 926920 X SP 89-1115 Ridesa X Coopersucar 

63 RB 945065 X RB 945956 Ridesa X Ridesa 

64 RB 935686 X RB 955970 Ridesa X Ridesa 
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Cont. Tabela 1 

65 RB 943339 X RB 911537 Ridesa X Ridesa 

66 RB 915141 X SP 89-1115 Ridesa X Coopersucar 

67 RB 945956 X RB 945065 Ridesa X Ridesa 

68 RB835486 X IAC 86-2210 

Ridesa X Instituto Agronômico de 

Campinas 

69 RB 867515 Ridesa 

70 RB 72454 Ridesa 

71 RB 835486 Ridesa 

 

 

Este ensaio foi composto por 68 famílias e três cultivares-padrão e seguiu 

o delineamento em blocos ao acaso, em que as progênies (tratamentos) foram 

agrupadas em quatro sets, que constituem grupos de tratamentos, cada qual com 

quatro repetições e cem seedlings por parcela, espaçadas a 0,50 m entre plantas 

e 1,40 m entres linhas. 

 

4.2. Avaliação do experimento 

 

O corte de cana-planta foi realizado em 2007, sem que tenham sido 

realizadas avaliações. Todas as avaliações das famílias e plantas dentro de 

famílias foram efetuadas durante a primeira e segunda soca, nos anos de 2008 e 

2009, sendo feita entre e dentro de famílias (fenotipando os indivíduos de cada 

família). 

As seguintes características foram avaliadas na época da colheita: 

- Diâmetro médio dos colmos (DMC): foi aferido com o auxílio de um 

paquímetro. As leituras foram efetuadas no centro do entrenó, localizado no 

comprimento médio do colmo, foram realizadas cinco leituras ao acaso por 

observação (seedling) e considerando o valor médio. O DMC foi aferido nos dois 

anos agrícolas (2008 e 2009); 

- Teor de sólidos solúveis totais - Brix (%): determinado com o auxílio de 

um refratômetro de campo com cinco medições ao acaso, considerando o valor 

médio. Foram feitas medições na parte inferior do colmo (Brix PE) e na parte 
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superior do colmo (Brix PT). Ambas as características foram aferidas nos dois 

anos agrícolas (2008 e 2009); 

- Peso de colmos (P): medida pela pesagem, em Kg, de todos os colmos 

constantes em todas as linhas da parcela, com o auxílio de dinamômetro. Essa 

característica foi mensurada somente no primeiro ano agrícola (2008); 

- Número de colmos (NC): contagem do número total de colmos das 

touceiras analisadas. Essa característica foi mensurada somente no segundo ano 

agrícola (2009); 

 

4.3. Análise estatística 

 

A análise de variância dos dados foi realizada empregando-se os 

recursos computacionais do Programa SAS (SAS,1985). Foram realizadas 

análises de variância para cada uma das características analisadas. Obtendo-se, 

assim, os valores dos quadrados médios das fontes de variação envolvidas e a 

significância de cada um deles, além dos coeficientes de variação, seguindo-se o 

modelo estatístico em blocos ao acaso: 

Y ijkl = µ + Ei + Sj + ES ij + R/ ES ijk + G/Sjl + EG/Sijl + e ijkl 

onde: 

:µ média experimental; 

Ei : efeito fixo do i-ésimo ambiente; 

Sj : efeito do j-ésimo ‘set’, NID (0, σ 2); 

ES ij : efeito da interação de ambientes e ‘sets’ NID (0, σ 2); 

R/ ES ijk : efeito da k-ésima repetição dentro da interação entre o i-ésimo 

ambiente e o j-ésimo ‘set’; 

G/Sjl : efeito do l-ésimo genótipo dentro do j-ésimo ‘set’; 

EG/Sijl : efeito da interação de ambientes e genótipos dentro do j-ésimo 

‘set’; 

e ijkl : erro experimental NID (0, σ 2). 
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Na Tabela 2, é apresentado o esquema da análise de variância conjunta, 

com as respectivas esperanças de quadrados médios, sendo que, com exceção 

de ambientes, as demais fontes de variação foram consideradas aleatórias.  

 

Tabela 2: Análise de variância e esperança de quadrados médios 

 

4.4. Estimação de parâmetros genéticos.  

 

A partir dos valores de esperanças e quadrados médios (Tabela 2), foram 

estimados os componentes de variância : 

• Variância genotípica:  
 

• Variância fenotípica:  

• Herdabilidade com base na média das famílias:  
 

• Coeficiente de variação genético:  

 

• Índice de variação:  
 
 
Onde: QMG = quadrado médio dos genótipos; 

 QMR = quadrado médio do resíduo; 

 r = repetição; 

 e = ambiente.  
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4.5. Seleção Baseada nos Índices de Seleção 

 

Foram testados diferentes índices de seleção, os quais se encontram 

relacionados abaixo, para seleção das 21 famílias superiores. Nas análises 

computacionais, foram dados pesos para cada característica analisada, o que 

demonstrou diferenças significativas entre os genótipos, pelo teste F, na análise 

de variância. Estes pesos foram escolhidos ao acaso, mediante tentativas, 

atentando-se, porém, para os ganhos mais favoráveis para cada característica em 

questão.  

Os pesos econômicos utilizados nos índices de seleção foram: o desvio-

padrão genotípico, coeficiente de variação genotípico, índice de variação, 

herdabilidade e pesos atribuídos por tentativas.  

 

4.5.1. Índice de seleção de Smith (1936) e Hazel (1 943) – Índice Clássico 

 

Esse índice de seleção foi concebido como uma função linear dos valores 

fenotípicos observados nas várias características. O valor observado de cada 

característica é ponderado por um dos coeficientes do índice (Baker, 1986; Cruz e 

Regazzi, 2006), obtendo-se o seguinte agregado fenotípico: 

 

 I = b1 P1 +...+biPi+ bnPn,  

  

em que: 

I = índice de seleção; 

bi = o peso atribuído à característica Pi no índice de seleção; e 

n = número de características avaliadas. 

 

O valor genético total é representado por uma combinação linear dos 

valores genéticos de cada característica, ponderados por pesos econômicos 

conhecidos, definidos pelo pesquisador ( Cruz e Regazzi, 2001). 
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4.5.2. Índice Clássico de Mulamba e Mock (1978) 

 

O índice de Mulamba e Mock (1978) hierarquiza os genótipos, 

inicialmente, para cada característica, por meio da atribuição de valores absolutos 

mais elevados do que aqueles de melhor desempenho. Por fim, os valores 

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

assinala a classificação dos genótipos (Cruz e Regazzi, 2004). 

 

4.5.3. Índice de seleção de Williams (1962) 

 

Este índice de seleção, em geral denominado Índice Base, é uma 

combinação linear das características de interesse no melhoramento, em que os 

pesos econômicos são os coeficientes de ponderação do índice, o que dispensa o 

uso de matrizes de variância e covariâncias (Baker, 1986; Cruz e Regazzi, 2004).  

Representa-se do seguinte modo: 

 

 I = a1x1 + a2x2 +... + anxn = a’ X,  

 

em que: 

I = índice de seleção; 

ai = peso econômico atribuído à característica i, 2, sendo i = 1,...,n; 

a’ = vetor dos pesos econômicos; 

xi = média da característica, sendo i = 1,...,n; e 

X = vetor das médias das n características que entram no índice. 

 

4.5.4. Índice de seleção de Pesek e Baker (1969) 

 

Os pesos econômicos constituem uma das dificuldades da aplicação do 

Índice Clássico de Smith (1936) e Hazel (1943) e, por essa razão, foi proposto por 

Pesek e Baker, em 1969, um índice de seleção baseado nos ganhos desejados, 

os quais são mais fáceis de definir. Segundo Cruz e Regazzi (2004), a partir da 

expressão fornecida pelo Índice Clássico de Smith (1936) e Hazel (1943), obtém-

se a expressão dos ganhos esperados: 
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∆g = Gbi / σI ,  

em que: 

∆g = vetor de ganhos esperados; 

G = matriz das variâncias e covariâncias genotípicas; 

b1 = vetor n x 1 de coeficientes do índice ; 

i = intensidade de seleção; e 

σI = desvio-padrão do índice. 

  

Por substituição do vetor dos ganhos esperados por um vetor com os 

ganhos desejados, ∆gd, é possível estimar o vetor b dos coeficientes do índice: 

 

b = G-1 ∆gd σI /i ,  

 

em que: 

σI /i = um escalar que não influi na proporcionalidade dos coeficientes e 

pode ser eliminado. 

 

4.6. Modelo misto para avaliação de candidatos à se leção e parâmetros de 

estimação para as famílias avaliadas e indivíduos d entro de famílias 

 

As avaliações fenotípicas foram trabalhadas com o software Selegen-

Reml/Blup, utilizando-se o procedimento BLUP individual e o modelo 147 - Um 

Local e uma Safra, Blocos Completos: y = Xr + Zg + Wp + e 

 

Em que: 

y = vetor de dados; 

 r = vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à 

média geral;  

g = vetor dos efeitos genotípicos individuais (assumidos como aleatórios); 

p = vetor dos efeitos de parcela; 

e = vetor de erros ou resíduos (aleatórios). 

As letras maiúsculas representam as matrizes de incidência para os 

referidos efeitos. 
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i) Componentes de Variância (REML Individual ): 

 - Vg: variância genotípica entre progênies de irmãos germanos, 

equivalendo a (1/2) da variância genética aditiva mais (1/4) da variância genética 

de dominância, ignorando-se a epistasia;  

- Vparc: variância ambiental entre parcelas;  

- Vdentro: variância residual dentro de parcela;  

- Vf: variância fenotípica individual;  

- h2
a = h2: herdabilidade individual no sentido restrito, obtida ignorando-se 

a fração (1/4) da variância genética de dominância;  

- c2
parc = c2: coeficiente de determinação dos efeitos de parcela;  

- h2
mp: herdabilidade da média de progênies, assumindo sobrevivência 

completa; 

 - Acprog: acurácia da seleção de progênies, assumindo sobrevivência 

completa;  

- h2
ad: herdabilidade aditiva dentro de parcela, obtida ignorando-se a 

fração (1/4) da variância genética de dominância e Média geral do experimento. 

 
4.7. Avaliação da divergência genética 

 

Foi realizado um estudo da diversidade genética entre famílias, com o 

intuito de estudar o grau de diversidade em que se encontram os materiais de 

cana-de-açúcar que, rotineiramente, são utilizados nos cruzamentos pelo 

Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-Açúcar da Rede 

Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro (RIDESA), 

visando à indicação de cruzamentos entre parentais distantes geneticamente, 

buscando o aumento da heterose e a identificação de clones superiores. 

Ao todo, 39 indivíduos dentro de 14 famílias foram selecionados para a 

composição do lote a ser utilizado para o estudo da divergência genética, via 

marcadores moleculares ISSR.  

 

4.7.1. Extração do DNA 

 

Cerca de 100 mg de tecido macerado foi transferido para tubos de 1,5 mL 

e imersos em N2 líquido para a extração de DNA, de acordo com o protocolo 

PLANT GENOMIC DNA MINI KIT, com as etapas descritas a seguir: 
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Foram adicionados aos tubos, contendo as amostras, 400 mL de tampão 

de extração 1 (GP1 “Buffer”) e 5 mL RNase (10mg/mL) e agitados com o uso do 

vortex. Este material foi incubado a 65°C por 10 mi nutos. Durante a incubação, o 

tubo foi invertido a cada 5 minutos. Em seguida, foram adicionados 100 mL de 

tampão 2 (GP2 buffer) e os tubos foram agitados por vórtice para a obtenção de 

uma mistura homogênea. Logo após, os microtubos foram incubados em gelo por 

3 minutos. Essa mistura (cerca de 500 mL) foi transferida para um novo tubo, com 

uma coluna de filtro posicionada em um tubo coletor de 2 mL. Esse material foi 

centrifugado por 3 minutos a 13000 rpm. A coluna de filtro foi descartada e, 

cuidadosamente, o sobrenadante foi transferido para um novo tubo. Foram 

adicionados 750 mL de tampão 3 (GP3 buffer com isopropanol) ao filtrado 

(produto da lise celular) e misturado imediatamente por vórtice por 5 segundos. 

Logo em seguida, toda a mistura foi transferida para uma coluna matriz 

posicionada em um tubo coletor. Foi feita uma nova centrifugação a 13000 rpm 

por 2 minutos. O material filtrado que continuou no tubo coletor foi descartado.  

Foram adicionados 500 mL de tampão de lavagem, contendo etanol na 

coluna, e centrifugados novamente a 13000 rpm por 30 segundos. Foi feito o 

descarte do filtrado, repetindo-se a etapa. A coluna matriz foi transferida para um 

tubo limpo de 1,5 mL e adicionando-se 100 mL do tampão de eluição pré-

aquecido no centro da coluna matriz. O material ficou em descanso por 5 minutos 

até o tampão de eluição ser absorvido pela matriz. Foi feita uma última 

centrifugação a 13000 rpm por 30 segundos para eluir o DNA purificado.  

 

4.7.2. Quantificação do DNA  

 

Para avaliação da concentração de DNA, as amostras foram avaliadas 

em gel de agarose a 1,0 % e coradas com a mistura de Blue Juice 6X com Gel 

Red, na proporção de 1:1. Como padrão, foi utilizada a amostra de DNA, com a 

concentração conhecida de DNA de fago λ (10, 20, 30, 50 e 100 ng).  

A visualização foi feita por meio de luz ultravioleta (Fotodocumentador 

MiniBis Pro – Bio-imaging Systems). A concentração das bandas foi determinada 

pelo Programa Image, utilizando-se, como padrão, um marcador de 250 pb. 

Posteriormente, o DNA foi diluído e padronizado na concentração de 5 ng.µL-1 

para as reações de polimerase em cadeia (PCR) e mantido a -20ºC.  
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4.7.3. Análise dos dados 

 

Foi realizada a análise de agrupamento entre os genótipos, adotando-se, 

como medida de dissimilaridade, o Complemento Aritmético do Índice de Jaccard 

e, como técnica de agrupamento, o método de Ward. 

O Complemento Aritmético do Índice de Jaccard é dado por: 

cba

a
Cij ++

−= 1  , onde: 

a= 1 - 1 : número de coincidência do tipo1 e 1.  

b= 1 - 0 : número de discordância do tipo 1 e 0. 

c= 0 - 1 : número de discordância do tipo 0 e 1. 

Sendo; 1 presença de banda e 0 a ausência de banda. 

 

4.7.4. Método de Agrupamento 

 

A análise de agrupamento consiste no uso de técnicas que permitem 

reunir, por algum critério de classificação, unidades amostrais em grupos de 

maneira que as unidades sejam similares dentro do grupo e com heterogeneidade 

entre os grupos (Cruz e Regazzi, 2004). 

Para a análise dos resultados, foram utilizados os recursos 

computacionais do programa Genes (Cruz, 2006). 

A matriz de distâncias com base no Complemento Aritmético do Índice de 

Jaccard foi utilizada para o agrupamento dos genótipos pelo método Ward.  

Este método foi utilizado originalmente para variáveis quantitativas, mas 

passou posteriormente a ser utilizado também para variáveis qualitativas. O 

método minimiza a soma de quadrados dentro dos grupos e maximiza a soma 

entre grupos. A estratégia de Ward é um algoritmo que procura partições dos 

grupos próximos àqueles ótimos, sendo que a estratégia não conduz 

necessariamente à partição ótima, mas, em muitos casos, a aproximação será 

considerada satisfatória na prática (Asensio, 1989). 

A aplicação dos métodos hierárquicos permite a apresentação dos resultados sob 

forma de dendrograma. Este é um diagrama em forma de árvore que mostra a 

subdivisão dos grupos formados, buscando máxima homogeneidade entre os 

indivíduos no grupo e máxima heterogeneidade entre os grupos (Sneath e Sokal, 

1973).
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5. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

 

5.1. Avaliação das famílias de irmãos-completos e a nálise de variância 

 

Observam-se, nas Tabelas 3 e 4, as estimativas dos valores e as 

significâncias dos quadrados médios, bem como as médias e os coeficientes de 

variação experimental, com base na média das quatro características avaliadas, 

em 68 famílias de irmãos-completos e mais três cultivares-padrão, nos dois anos 

avaliados (2008 e 2009), respectivamente.  

 

Tabela 3: Resumo da análise de variância com os respectivos quadrados médios 
e graus de liberdade (GL), estimativas dos coeficientes de variação experimental 
(CV%) e das médias para as características avaliadas, no ensaio em 
delineamento em blocos ao acaso, agrupados em sets, no primeiro ano agrícola, 
2008. 
 
    QM   

FV GL DMC P BRIX PE BRIX PT 

Set 03     

Rep (set) 12     

Genot 70 16,4995** 5657,5666** 8,3014NS 6,7244** 

Resíduo 231 5,5962 907,5040 6,8888 2,0314 

CV%  31,2312 9,7933 13,5270 8,7210 

Média  96,4571 24,1555 19,4031 16,3428 

**Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
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Pode-se verificar que, no primeiro ano agrícola, não houve efeito 

significativo em nível de 1% de probabilidade pelo teste F (P>0,01) para a 

característica Brix PE, as demais características analisadas foram significativas 

(Tabela 3).  

 
 
Tabela 4: Resumo da análise de variância com os respectivos quadrados médios 
e graus de liberdade (GL), estimativas dos coeficientes de variação experimental 
(CV%) e das médias para as características avaliadas, no ensaio em 
delineamento em blocos ao acaso, agrupados em sets, no segundo ano agrícola, 
2009. 
 
    QM   

FV GL DMC NC BRIX PE BRIX PT 

Set 03     

Rep (set) 08     

Genot 70 6,2941NS 27,30* 2,414* 3,719* 

Resíduo 119 4,9624 14,748 1,486 2,269 

CV%  9,063 26,518 5,818 7,90 

Média  24,579 14,482 20,95 19,06 

*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste F 

 

As características NC, Brix PE e Brix PT tiveram efeito significativo em 

nível de 5% de probabilidade pelo teste F (P>0,05), e a característica DMC não 

apresentou efeito significativo em nível de 5% de probabilidade pelo teste F 

(P>0,05) (Tabela 4). Desse modo, a obtenção de ganhos por seleção é possível, 

sobretudo com a utilização da potencialidade de índices de seleção. 

A característica que teve o menor valor de coeficiente de variação (CV%) 

foi observada em Brix PT, com valor de 8,72% (Tabela 3), no primeiro ano, e em 

Brix PT com 5,82% (Tabela 4), no segundo ano. A característica que apresentou 

maior coeficiente de variação foi observada em DMC, com o valor de 31,23% 

(Tabela 3) e NC com valor de 26,52% (Tabela 4). Quanto menor o coeficiente de 

variação de uma característica, maior é a precisão experimental. E os coeficientes 

de variação altos podem ser interpretados com baixa precisão experimental, 

prejudicando as inferências que podem ser feitas em relação às características 

observadas (Marques, 2000). 
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A Tabela 5 ressalta o resumo da análise de variância com os respectivos 

quadrados médios e graus de liberdade (GL), estimativas dos coeficientes de 

variação experimental (CV%) e das médias para as três características avaliadas, 

no ensaio em delineamento, em blocos ao acaso agrupados em sets, em dois 

anos agrícolas, 2008/2009. 

Na análise conjunta dos dados (Tabela 5), para a fonte de variação ano, 

verifica-se que houve diferença significativa em nível de 1% de probabilidade pelo 

teste F (P>0,01) para as três características analisadas, mostrando que os 

ambientes (anos agrícolas) foram considerados satisfatoriamente distintos para 

gerarem diferenças entre as características avaliadas. 

As características Brix PE e Brix PT apresentaram diferenças 

significativas para sets (Tabela 5), demonstrando a eficiência e a necessidade do 

uso de delineamento em blocos, com divisão em sets, em experimento com 

grande número de tratamentos. A ausência dessa divisão poderia produzir 

variações, resultando em perda de precisão dos experimentos. 

Considerando a interação ano x sets (AxS), nota-se que a característica 

Brix PE revelou diferença significativa (Tabela 5), denotando que os genótipos, 

aleatoriamente distribuídos nos sets,, mostraram modificações fenotípicas 

estimuladas pelas mudanças edafoclimáticas dos ambientes. 

Para a fonte de variação genótipo dentro de set (Genot/set), as 

características DMC, Brix PE e Brix PT apresentaram significâncias em nível de 

1% de probabilidade pelo teste F (Tabela 5), demonstrando haver variabilidade 

genética a ser explorada, em fases futuras do programa de melhoramento 

genético da cultura, possibilitando progressos com a seleção. 

Houve valor significativo para a interação ambiente x genótipo dentro de 

set (ExG/S) para a característica Brix PT, demonstrando que as famílias não 

mantiveram a mesma resposta fenotípica para tal característica nos dois 

ambientes (anos de plantio), devido a alterações climatológicas ocorridas nos dois 

anos de plantio (2008 e 2009).  

A presença de interação significativa entre os genótipos e os locais 

avaliados indica que, além dos efeitos genéticos e ambientais, outro fator também 

está influenciando nos resultados, que é o efeito da interação genótipo x local. 

Isso significa que a resposta de um determinado genótipo nos vários locais pode 
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não ser a mesma de outro, dificultando tanto na seleção quanto na recomendação 

para plantio, Santos (2008).  

A variabilidade genética, o método de seleção adotado, o tamanho da 

população e a influência do ambiente são fatores que interferem na taxa de 

elevação das frequências gênicas favoráveis, como efeito da seleção (Paterniani, 

1980). 

A característica que apresentou o menor valor de coeficiente de variação 

(CV%) foi observada em Brix PE, com valor de 6,67%. A característica que 

apresentou maior coeficiente de variação foi DMC com 9,50% (Tabela 5). O 

experimento de campo apresentou estabilidade e boa confiabilidade na aferição 

dos dados, visto os valores dos coeficientes de variação ficarem abaixo dos 20%, 

como sugerido por Gomes (1963). 

 

Tabela 5: Resumo da análise de variância com os respectivos quadrados médios 
e graus de liberdade (GL), estimativas dos coeficientes de variação experimental 
(CV%) e das médias para as características avaliadas, no ensaio em 
delineamento em blocos ao acaso, agrupados em sets, em dois anos agrícolas, 
2008/2009. 
 
   QM  

FV GL DMC BRIX PE BRIX PT 

Ano 1 152,03** 261,15** 853,31** 

Ano*set 3 4,54NS 5,86* 5,21NS 

Set 3 0,67NS 35,65** 33,71** 

Ano*rep(set) 8 6,73NS 5,31* 2,29NS 

Rep(set) 8 3,25NS 15,01** 12,48** 

Genot(set) 280 16,77** 4,77** 6,98** 

Ano*genot(set) 280 3,11NS 1,62NS 2,75* 

CV%  9,50 6,67 8,07 

Média  24,21 20,18 17,52 

**Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 

*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste F. 
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5.2. Estimação dos Parâmetros genéticos com base na  análise conjunta dos 

dados 

 

O sucesso de qualquer programa de melhoramento depende, 

essencialmente, da quantidade de variabilidade genética existente na população-

base a ser explorada, da herdabilidade do caráter que está sendo melhorado e da 

extensão do ganho genético possível para este caráter. As estimativas dos 

parâmetros genéticos referentes à primeira fase de seleção (T1) do Programa de 

Melhoramento Genético da RIDESA/UFRRJ em parceria com a UENF podem ser 

observadas na Tabela 6.  

 

Tabela 6: Estimativas da variância genotípica (σ2
g), variância fenotípica (σ2

f), 
herdabilidade (h2), coeficiente de variação genético (CVg), coeficiente variação 
experimental (CVe), índice de variação genético (Ivg), desvio-padrão (Dpg) e a 
média das três características avaliadas, em 68 famílias de irmãos-completos de 
cana-de-açúcar, utilizando-se a média dos dois anos agricolas 
 
    Parâmetros genéticos     

Características σ
2
g σ

2
f h2 CVg CVe Ivg Dpg Média 

DMC 1,91 2,79 0,68 5,72 9,50 0,60 1,38 24,21 

Brix PE 0,49 0,79 0,62 3,48 6,67 0,50 0,70 20,18 

Brix PT 0,83 1,16 0,71 5,20 8,07 0,65 0,91 17,52 

 

 

O conhecimento das estimativas dos parâmetros genéticos permite, ao 

melhorista, gerar informações de grande utilidade em relação às diferentes 

características avaliadas na população com a qual trabalha, sendo capaz de 

orientar qual estratégia mais apropriada de seleção, bem como o sucesso na 

predição em programas de melhoramento. 

As variâncias genéticas e fenotípicas entre os genótipos foram de 

magnitudes baixas para todas as três características analisadas (Tabela 6). Os 

coeficientes de variação genética foram mais expressivos.  

Estimativas do coeficiente de variação genético (CVg) permitem ao 

melhorista ter uma noção da grandeza relativa das mudanças que podem ser 

obtidas por meio de seleção, ao longo de um programa de melhoramento. Pode-

se observar na Tabela 6 que todas as três características exibiram elevados 
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valores de CVg, o que indica boas chances de sucesso em programas de 

melhoramento visando à seleção para essas características. 

Para se ter uma idéia real da situação de cada característica visando ao 

melhoramento, é importante analisar a relação CVg/CVe, conhecida como índice 

de variação. As três características avaliadas expressaram Iv < 1 (Tabela 6). Este 

coeficiente é um forte fator a ser considerado, visto que, se for baixo, 

proporcionará uma seleção restrita (Resende, 2002). 

Similarmente, Singh et al. (1981), ao estudarem 48 cultivares de cana-de-

açúcar, observaram que a relação CVg/CVe foi inferior à unidade para todos os 

caracteres avaliados.  

A grande influência do ambiente nos genótipos de cana-de-açúcar 

avaliados, nas fases iniciais de seleção, é responsável pelas baixas estimativas 

de herdabilidade encontradas nestas fases (Skinner et al., 1987; Matsuoka et al., 

2005). Este fato faz com que a seleção individual seja pouco eficiente quando 

comparada com as subsequentes fases de seleção. 

A herdabilidade expressa a confiança do valor fenotípico como um guia 

para o valor genético, ou o grau de correspondência entre valor fenotípico e valor 

genético, ou seja, mede a confiabilidade do valor fenotípico mensurado em 

predizer o verdadeiro valor genotípico (Falconer, 1987). 

Pedrozo (2009) obteve valores de herdabilidade, na fase T1, para as 

características diâmetro e Brix de 0,4785 e 0,6698, respectivamente.  

Skinner et al. (1987) mostraram que as estimativas de herdabilidade, 

considerando-se a média de famílias, foram superiores considerando-se as 

plantas individuais. Para os caracteres diâmetro e Brix, por exemplo, as 

estimativas, considerando-se famílias, variaram de 0,70 a 0,71, e 0,53 a 0,90, 

respectivamente. Sendo assim, as estimativas relatadas por estes autores, quanto 

às características diâmetro e Brix, foram semelhantes às estimativas encontradas 

no presente estudo.  

A seleção, com base na média de famílias, é mais eficiente que a de 

plantas individuais, quando se consideram caracteres de baixa herdabilidade.  

Bressiani (2001) relatou que as estimativas da herdabilidade, com base 

nas médias das famílias, geralmente foram superiores às estimativas desta em 

plantas individuais, para os seis caracteres estudados.  
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Uma vez que a seleção para produtividade de açúcar é pouco eficiente 

nas primeiras gerações clonais, programas de melhoramento têm conduzido, 

paralelamente, estudos de seleção baseados na seleção de famílias superiores 

(Barbosa et al., 2004; Barbosa et al, 2005b).  

 

5.3. Ganhos percentuais preditos mediante os índice s de seleção 

 

A Tabela 7 contém as estimativas dos ganhos percentuais preditos para o 

índice de seleção de Mulamba e Mock (1978), Smith (1936) e Hazel (1943), e a 

Tabela 8, para os índices de Pesek e Baker (1969) e Willians (1962), utilizando-se 

como pesos econômicos: coeficiente de variação genético (CVg), desvio-padrão 

genético (DPg), índice de variação (CVg/CVe = Iv) e herdabilidade (h2), sendo a 

seleção praticada nas características DMC, P, Brix PE e Brix PT. 

 
 
Tabela 7. Estimativas dos ganhos percentuais, com base no diferencial de 
seleção, por seleção simultânea em quatro características em famílias de irmãos-
completos em cana-de-açúcar. 
 

Mulamba e Mock Smith e Hazel 

Características CVg DPg Iv h2 CVg DPg Iv h2 

DMC 3,92 3,35 4,73 4,73 5,34 5,34 5,34 5,34 

P 116,59 130,91 78,98 78,98 126,23 126,23 126,23 126,23 

Brix PE 0,44 0,29 0,57 0,57 0,28 0,28 0,28 0,28 

Brix PT 9,76 6,42 12,7 12,7 6,29 6,29 6,29 6,29 

 

Tabela 8. Estimativas dos ganhos percentuais, com base no diferencial de 
seleção, por seleção simultânea, em quatro características em famílias de irmãos-
completos em cana-de-açúcar. 
 

Pesek e Baker Willians 

Características CVg DPg Iv h2 CVg DPg Iv h2 

DMC 8,38 8,38 8,38 8,38 2,58 2,58 2,68 2,68 

P -51,52 -51,52 -51,52 -51,52 132,01 132,01 131,78 131,78 

Brix PE 0,01 0,01 0,01 0,01 0,23 0,23 0,26 0,26 

Brix PT -0,3 -0,3 -0,3 -0,3 5,18 5,18 6,1 6,1 
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 Os ganhos percentuais preditos, para o índice de seleção de Mulamba e 

Mock, para todos os pesos econômicos, proporcionaram valores simultâneos 

positivos para todas as características. Entretanto, para o índice de Pesek e 

Baker, não houve a obtenção de estimativas de ganhos preditos simultâneos nas 

características P (-51,52%) e Brix PT (-0,3%), utilizando-se todos os pesos 

econômicos, por isso, tais ganhos não foram satisfatórios (Tabela 7).  

A característica P teve os maiores ganhos percentuais preditos com o 

índice de Willians, quando foram utilizados os peso econômicos CVg e DPg, 

ambos com 132,01%; e 131,78%, quando foram utilizados os pesos econômicos 

Iv e h2 (Tabela 8).  

Os ganhos percentuais preditos para o índice de seleção de Smith e 

Hazel, para todos os pesos econômicos, proporcionaram valores simultâneos 

positivos para todas as características (Tabela 7).  

Pedrozo (2009) concluiu que o índice multiplicativo foi o que mostrou 

maior eficiência de seleção de genótipos superiores de cana-de-açúcar, podendo 

aumentar a chance de sucesso em programas de melhoramento desta cultura. 

Pillaie e Ethirajan (1993) estimaram índices de seleção em diferentes 

estágios de seleção para uma população de acasalamento biparental da cana 

(Saccharum officinarum L.). Na fase de mudas, a seleção baseada no índice pode 

levar a uma melhor eficiência de seleção em sucessivos estágios clonais. Esses 

autores concluíram que o método de índice de seleção foi altamente eficiente 

para selecionar genótipos superiores com consistente desempenho em uma 

população híbrida de cana. 

Segundo Jackson (2005), devido ao alto valor econômico para melhorar o 

conteúdo de sacarose na cana-de-açúcar, a investigação-base sobre as causas 

de baixas taxas de ganho, em associação com a exploração de criação de 

estratégias alternativas, parece justificada. Esse autor sugere realizar pesquisas 

básicas, utilizando-se clones parentais e descendentes em uso, na avaliação em 

programas de melhoramento, para fornecer estimativas precisas dos principais 

parâmetros genéticos de variação genética aditiva, herdabilidade em sentido 

restrito, e correlações genéticas entre as características para a produção de cana, 

CCS (teor de açúcares de cana-de-açúcar comercial é derivada a partir de 

medições de Brix, Pol e fibra), e outras características de importância econômica. 

E concluiu que, a partir desses parâmetros, os índices de seleção, para maximizar 
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as taxas de ganho genético de valor econômico, para o uso em programas de 

melhoramento moderno, podem ser determinados. 

Para o presente trabalho, o índice de Mulamba e Mock (1978) e o índice 

de Smith (1936) e Hazel (1943) permitiram ganhos simultâneos superiores e 

melhores distribuídos entre todas as características avaliadas, e as famílias 

selecionadas foram: 41(SP 85-3877 X RB 961005), 45 (RB 957610 X RB 93522), 

46 (RB 896342 X RB 92508), 4 (RB 863129 X SP 83-2847), 17 (SP 80-3280 X SP 

70-1284), 58 (RB 945065 X RB 912695), 18 (RB 965911 X SP 83-2847), 66 (RB 

915141 X SP 89-1115), 3 (RB 92606 X SP 83-2847), 22 (RB 925345 X RB 

91514), 51 (RB 9557 X RB 72454), 38 (RB 945954 X RB 957712), 52 (Co 434 X 

RB 946915), 35 (RB 957712 X RB 993522), 34 (RB 936001 X RB 965586), 7 (RB 

72454 X RB 855035), 21 (SP 80-3280 X RB 947501), 48 (SP 71-6949 X RB 

83102), 37 (RB 951015 X RB 957712) ,27 (RB 92606 X RB 971537) e 49 (SP 83-

2847 X RB 855206). (Tabela 7). 

 

5.4. Aplicação da metodologia de modelos mistos (RE ML/BLUP) na 

estimação de componentes de variância e predição de  valores genéticos em 

famílias de irmãos-completos de cana-de-açúcar 

 

Uma das etapas importantes no melhoramento da cana-de-açúcar 

(Saccharum spp.) é a fase inicial, denominada de T1. Nesta fase, são produzidos 

milhares de indivíduos heterozigotos, provenientes de hibridações entre genitores 

previamente selecionados (Cesnik e Miocque, 2004). Para esta fase, a seleção de 

famílias pode ser preferível quando a seleção é praticada com base em 

caracteres de baixa herdabilidade individual. 

O processo de seleção torna-se mais efetivo, visto que estes caracteres 

de baixa herdabilidade, quando analisados em estudos de famílias, 75% a 80% 

da variação fenotípica podem ser explicados devidos aos fatores genéticos 

(Bressiani, 2001). 

A seleção quando praticada em famílias com elevados valores 

genotípicos pode possibilitar maior probabilidade de encontrar clones superiores 

em suas respectivas progênies (Barbosa et al., 2002 e Resende et al., 2005). 

Para este estudo de famílias, tem-se adotado a metodologia dos modelos mistos 
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REML/BLUP, que permite estimar os parâmetros genéticos e predizer os valores 

genotípicos das famílias de cana-de-açúcar (Resende, 2002a). 

Os parâmetros genéticos estimados pelo REML/BLUP, no estudo de 68 

famílias de irmãos-completos de cana-de-açúcar, estão apresentados na Tabela 

9.  

 

Tabela 9. Estimativa dos componentes de variância (REML individual) e 
parâmetros genéticos, para as variáveis: diâmetro, número de colmos, Brix PE e 
Brix PT a partir de 68 famílias de irmãos-completos de cana-de-açúcar. 
 

Parâmetros genéticos 

Caract. Vg
 1/ Vparc Vdentro Vf h2

a C2
parc h2

mp Acprog h2
ad Média 

DMC 0,60 0,60 7,71 8,92 0,14 0,07 0,60 0,78 0,08 24,6 

NC 2,51 2,51 37,97 42,9 0,12 0,06 0,58 0,76 0,07 14,4 

Brix PE 0,37 0,37 3,19 3,92 0,19 0,09 0,64 0,80 0,11 20,95 

Brix PT 0,49 0,49 4,46 5,45 0,18 0,09 0,64 0,79 0,11 19,04 
 

/1: Vg: variância genotípica entre progênies de irmãos-completos, equivalendo a (1/2) da variância 
genética aditiva mais (1/4) da variância genética de dominância, ignorando-se a epistasia; Vparc: 
variância ambiental entre parcelas; Vdentro: variância residual dentro de parcela; Vf: variância 
fenotípica individual; h2

a = h2: herdabilidade individual no sentido restrito, obtida ignorando-se a 
fração (1/4) da variância genética de dominância; c2

parc = c2: coeficiente de determinação dos 
efeitos de parcela; h2

mp: herdabilidade da média de progênies, assumindo sobrevivência completa; 
Acprog: acurácia da seleção de progênies, assumindo sobrevivência completa; h2

ad: herdabilidade 
aditiva dentro de parcela, obtida ignorando-se a fração (1/4) da variância genética de dominância e 
a média geral do experimento. 
 

Comparando-se a seleção individual, também denominada de seleção 

massal, com a seleção de famílias, verificou-se menor eficiência seletiva para 

todos os caracteres analisados, tendo em vista que as suas respectivas 

herdabilidades individuais (h2
a) foram inferiores às estimativas de herdabilidade 

em nível de médias de famílias (h2
mp). As características apresentaram valores 

médios para herdabilidade da média de progênies, variando de 0,58 para NC, 

0,60 para DMC e 0,64 para o caráter Brix PE e PT, o que permitiu obter elevadas 

acurácias para a seleção entre famílias superiores, com base nestes caracteres 

de seleção (0,78; 0,76; 0,80 e 0,79, respectivamente) (Tabela 9). 

Visando a identificar famílias promissoras com alto valor para a 

característica Brix, averiguou-se que a seleção entre famílias (h2
mp= 0,64) seria 

efetiva, já que, para o presente trabalho, permitiu uma acurácia seletiva entre 

famílias de 80%. 
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Considerando a importância de selecionar novos genótipos de cana-de-

açúcar que tenham valor alto de Brix, são apresentados na Tabela 10 e 11, os 

valores fenotípicos (f), genotípicos (g), valores genotípicos preditos (u+g), ganho 

de seleção (%) e as novas médias das 14 famílias de irmãos-completos avaliadas 

e selecionadas no presente trabalho para as características Brix PE e Brix PT, 

respectivamente.  

Constatou-se que todos os indivíduos das 14 famílias avaliadas, 

apresentaram valores genotípicos superiores a média experimental (Brix PE 

=20,95 e Brix PT = 19,04). Isto indicaria haver grande probabilidade de encontrar 

novos genótipos promissores em produção de cana por hectare dentro destas 

melhores famílias. 

Uma forma de explorar o potencial destas famílias seria realizar o plantio 

de plântulas em maior número para estas famílias, sendo posteriormente 

realizada a seleção individual com base nesta característica (Resende e Barbosa, 

2005).  

A família 20 (RB 945961 X RB 957751) foi a que mais teve indivíduos 

selecionados e com maiores valores para a característica Brix PE (Tabela 10). 

Para a característica Brix PT houve destaque para as famílias 60 (RB 855463 X 

SP 83-2847), 47 (L 60-14 X SP 80-3280) e 61 (RB 835486 X RB 955970), a qual 

apresentou o maior valor fenotípico (Tabela 11). 

Neste sentido, a exploração de cruzamentos com valores genotípicos 

superiores seria importante, pois visaria à identificação de clones potenciais e 

com maior probabilidade de serem promissores para produção de produtos 

derivados da cana-de-açúcar. A exploração das famílias superiores pode 

possibilitar que maior número de clones potenciais avance para as etapas 

seguintes do melhoramento genético da cana-de- açúcar (Barbosa et al., 2005; 

Resende e Barbosa, 2005). 

Neste sentido Resende e Barbosa (2006), ao descreverem a metodologia 

BLUPIS (BLUP individual simulado), relataram que a seleção de indivíduos dentro 

das famílias deve-se levar em conta o valor genotípico das famílias, sendo que as 

melhores famílias seriam selecionadas maior número de clones potenciais. 

Nota-se que no presente trabalho não foram identificadas famílias com 

valores genotípicos para o caráter Brix, abaixo da média geral. Visando aumentar 

a eficiência seletiva, as famílias com valores genotípicos abaixo da média 
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experimental podem ser descartadas devido à baixa probabilidade de selecionar 

clones promissores dentro destas, conforme relatam Resende e Barbosa (2006).  

Importante ainda, realizar novos trabalhos com a seleção de famílias, 

visando identificar a interação famílias superiores e a interação com os vários 

ambientes de seleção, pois haveria a tendência de ocorrer interação famílias e 

ambientes de seleção (Bressiani, 2001). 

Portanto, a seleção das famílias com valores genotípicos acima da média 

experimental, possibilitou ganhos significativos para as características Brix PE e 

PT, sendo que as quatro melhores famílias para essa característica foram: a 

família 20 (RB 945961 X RB 957751), a 60 (RB 855463 X SP 83-2847), a 47 (L 

60-14 X SP 80-3280) e a 61 (RB 835486 X RB 955970).  

A seleção de famílias por meio de modelos mistos REML/BLUP pode ser 

uma estratégia importante para identificar famílias com elevados valores 

genotípicos, aonde haveria maior probabilidade de seleção de clones potencias. 

 

Tabela10: Ordenação das 14 famílias de irmãos-completos de cana-de-açúcar 
selecionadas via componentes da média para a característica Brix PE e seus 
valores fenotípicos (f), genotípicos (g), valores genotípicos preditos (u+g), ganho 
de seleção (%) e as novas médias  
 
ORDEM BLOCO FAMILIA INDIVÍDUO f g u+g Ganho Nova média 

1 1 20 2 25,00 1,1101 22,0658 1,1101 22,0658 

2 2 20 1 24,00 1,0510 22,0067 1,0806 22,0362 

3 2 20 4 24,00 1,0510 22,0067 1,0707 22,0264 

4 3 20 3 23,00 0,9722 21,9278 1,0461 22,0018 

5 3 20 10 23,00 0,9722 21,9278 1,0313 21,9870 

6 2 27 9 24,40 0,9655 21,9212 1,0203 21,9760 

7 3 60 4 24,00 0,9571 21,9127 1,0113 21,9670 

8 1 20 3 24,00 0,9499 21,9055 1,0036 21,9593 

9 2 60 2 24,20 0,9077 21,8634 0,9930 21,9486 

10 1 19 8 25,00 0,9043 21,8599 0,9841 21,9398 

11 2 61 1 24,40 0,8838 21,8395 0,9750 21,9306 

12 2 60 4 24,00 0,8757 21,8313 0,9667 21,9224 

13 3 60 1 23,40 0,8609 21,8166 0,9586 21,9142 

14 3 23 2 24,00 0,8554 21,8111 0,9512 21,9069 

15 3 12 1 24,40 0,8331 21,7888 0,9433 21,8990 

16 1 27 8 24,20 0,8323 21,7880 0,9364 21,8920 
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Cont. Tabela 10 

17 3 20 7 22,00 0,8119 21,7676 0,9291 21,8847 

18 2 20 2 22,50 0,8106 21,7663 0,9225 21,8781 

19 2 27 3 23,40 0,8053 21,7609 0,9163 21,8720 

20 2 27 6 23,40 0,8053 21,7609 0,9108 21,8664 

21 1 20 1 23,00 0,7896 21,7453 0,9050 21,8607 

23 3 19 1 23,00 0,7663 21,7220 0,8934 21,8491 

26 3 24 7 23,20 0,7503 21,7060 0,8779 21,8335 

 

 

Tabela11: Ordenação das 14 famílias de irmãos-completos de cana-de-açúcar, 
selecionadas via componentes da média para a característica Brix PT e seus 
valores fenotípicos (f), genotípicos (g), valores genotípicos preditos (u+g), ganho 
de seleção (%) e as novas médias  
 
ORDEM BLOCO FAMILIA INDIVÍDUO f g u+g ganho nova média 

1 2 61 8 28,00 1,6339 20,6800 1,6339 20,6800 

2 2 60 4 23,80 1,2679 20,3140 1,4509 20,4970 

3 2 47 1 23,00 1,1590 20,2051 1,3536 20,3997 

4 3 60 1 22,60 1,1330 20,1791 1,2985 20,3445 

5 1 16 1 24,40 1,0531 20,0992 1,2494 20,2955 

6 1 60 3 23,00 1,0476 20,0937 1,2200 20,2600 

7 1 16 6 24,20 1,0220 20,0681 1,1880 20,2340 

8 3 19 1 22,80 1,0212 20,0672 1,1670 20,2100 

9 3 60 6 21,80 1,0089 20,0550 1,1496 20,1957 

10 2 47 2 22,00 1,0038 20,0499 1,1350 20,1800 

11 2 24 7 22,50 0,9969 20,0430 1,1225 20,1686 

12 1 25 8 24,20 0,9889 20,0349 1,1114 20,1574 

13 1 60 2 22,60 0,9856 20,0316 1,1017 20,1478 

14 3 8 3 22,40 0,9744 20,0205 1,0926 20,1387 

15 3 8 6 22,40 0,9744 20,0205 1,0847 20,1308 

16 1 19 8 23,40 0,9668 20,0129 1,0773 20,1234 

17 3 24 7 21,80 0,9397 19,9857 1,0692 20,1153 

18 3 47 1 21,20 0,9311 19,9772 1,0616 20,1076 

19 1 47 2 22,00 0,9077 19,9538 1,0535 20,0995 

20 3 47 7 21,00 0,9000 19,9461 1,0458 20,0919 

21 3 38 8 22,40 0,8851 19,9311 1,0381 20,0842 
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5.5. Análise dos Marcadores Moleculares na Seleção dos Genótipos 

 

Para estudar a variabilidade genética entre as 68 famílias de irmãos-

completos de cana-de-açúcar, pertencentes à primeira fase de seleção (T1) do 

Programa de Melhoramento Genético da RIDESA/UFRRJ em parceria com a 

UENF, foram selecionados 39 indivíduos com maiores valores para as 

características Brix PE e Brix PT, por meio da metodologia REML/BLUP, 

utilizando-se a técnica molecular ISSR.  

Foram utilizados 23 iniciadores que geraram um total de 193 bandas, 

sendo 17 monomórficas e 176 polimórficas (Tabela 12). A média de bandas por 

iniciador foi de 8,40. O percentual médio de polimorfismo foi estimado em 90,38%. 

O iniciador que apresentou maior número de bandas polimórficas e fragmentos 

amplificados foi o (GA)8CTT, no total de 15 fragmentos (Tabela 12). 

Segundo Colombo et al. (1998), 7 a 30 iniciadores, gerando de 50 a 200 

bandas polimórficas, são suficientes para estimar relações genéticas dentro e 

entre espécies.  

Kantety et al. (1995), utilizando dez iniciadores, obtiveram uma taxa de 

polimorfismo de 95% com 54 bandas polimórficas em populações de Zea mays.  

Almeida (2009) obteve, para a cultura da cana-de-açúcar, um total de 56 

bandas, com média de 7 bandas por primer, sendo que 53 dessas foram 

polimórficas (95%). 

 

 

Tabela 12: Relação dos iniciadores utilizados e número de fragmentos 
amplificados e polimórficos de oligonucleotídeos de ISSR. 
 

Oligonucleotídeos  Cultura 
Fragmentos 
amplificados 

Fragmentos 
polimórficos 

Percentagem de 
polimorfismo 

(AG)8C Cana-de-açúcar 08 07 87,50 

(AG)8T Cana-de-açúcar 09 08 88,89 

(GGGTG)3 Cana-de-açúcar 06 05 83,33 

(GGAT)3 Cana-de-açúcar 03 03 100,0 

(AC)8CTT Cana-de-açúcar 14 14 100,0 

(TC)8AGA Cana-de-açúcar 11 10 90,90 

(GT)8CTC Cana-de-açúcar 10 09 90,0 
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Cont. Tabela 12 

(CT)8AGG Cana-de-açúcar 12 12 100,0 

(GA)8CTT Cana-de-açúcar 16 15 93,75 

(TC)8AGG Cana-de-açúcar 10 09 90,0 

(AG)8CTA Cana-de-açúcar 14 14 100,0 

(GACA)4 Cana-de-açúcar 07 06 85,71 

(GA)8C Capim elefante 07 06 85,71 

(GA)8T Capim elefante 09 09 100,0 

(ATC)6C Capim elefante 08 07 87,50 

(ATG)6G Capim elefante 10 08 80,0 

G(CTA)6 Capim elefante 07 06 85,71 

(ACC)Y Capim elefante 05 05 100,0 

(GATA)4 Capim elefante 06 05 83,33 

(GA)6CC Estévia 04 04 100,0 

(CT)8G Batata doce 07 05 71,43 

(AC)8T Batata doce 04 03 75,0 

(AG)8YA Batata doce 06 06 100,0 

TOTAL - 193 176 2078,76 

MÉDIA - 8,40 7,65 90,38 
 

5.6. Análise de Agrupamento  

 

Com base nas bandas reveladas, foi obtida a matriz de distâncias entre 

os indivíduos, utilizando-se o complemento aritmético do Índice de Jaccard e a 

análise de agrupamento pelo método Ward. Considerando o resultado obtido pelo 

agrupamento com os 39 indivíduos, foi possível separá-los em seis grupos 

distintos (Tabela 13). 

A análise de agrupamento tem por finalidade reunir, por algum critério de 

classificação, as unidades amostrais em grupos, de tal forma que exista 

homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (Johnson e 

Wichern, 1992; Cruz e Regazzi, 1994) 
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No grupo 1, ficaram alocados os acessos 39 (família 47, indivíduo 2), 33 

(família 47, indivíduo 2), 34 (família 16, indivíduo 1), 31 (família 20, indivíduo 1), 

32 (família 20, indivíduo 3), 36 (família 20, indivíduo 2), 38 (família 20, indivíduo 

1), 35 (família 61, indivíduo 1) e 37 (família 27, indivíduo 9). 

Os acessos 15 (família 60, indivíduo 1), 17 (família 25, indivíduo 8), 19 

(família 47, indivíduo 1), 16 (família 24, indivíduo 7), 20 (família 24, indivíduo 7), 

14 (família 12, indivíduo 1) e 18 (família 61, indivíduo 8) ficaram reunidos no grupo 

2. 

Os acessos 5 (família 47, indivíduo 7), 4 (família 60, indivíduo 6), 6 

(família 47, indivíduo 1), 7 (família 60, indivíduo 2), 1 (família 8, indivíduo 3), 2 

(família 20, indivíduo 10), 3 (família 38, indivíduo 8) ficaram agrupados no grupo 

três.  

O grupo 4 reuniu os acessos 25 (família 19, indivíduo 8), 27 (família 16, 

indivíduo 6), 26 (família 60, indivíduo 4) e 28 (família 60, indivíduo 3).  

O grupo 5 foi formado pelos acessos 29 (família 20, indivíduo 2), 30 

(família 20, indivíduo 4), 21 (família 20, indivíduo 7), 22 (família 8, indivíduo 6), 11 

(família 60, indivíduo 4), 10 (família 20, indivíduo 3) e 13 (família 19, indivíduo 1). 

O sexto grupo contém os acessos 8 (família 60, indivíduo 2), 9 (família 27, 

indivíduo 3), 24 (família 27, indivíduo 8), 12 (família 27, indivíduo 6) e 23 (família 

23, indivíduo 2). 

Observou-se que os acessos mais divergentes foram os de número 5 

(grupo 3, família 47, indivíduo 7) e 24 (grupo 6, família 27, indivíduo 8), distantes 

em 0,75. Por sua vez, os acessos mais similares, apresentando uma distância de 

0,40, foram o número 16 (grupo 2, família 24, indivíduo 7, bloco 2) e 20 (grupo 2 

família 24, indivíduo 7, bloco 3). Vale destacar que, considerando a maior 

distância (0,75), os acessos são pertencentes a grupos distintos e, considerando 

a menor distância (0,40), os acessos encontram-se dispostos no mesmo grupo. 

O conhecimento da distância genética entre genótipos de uma população 

de interesse é importante para um programa de melhoramento, porque permite a 

organização do germoplasma e uma amostragem mais eficiente de genótipos 

(Nienhuis et al., 1993).  

Esta estimativa pode ser efetuada a partir de marcadores moleculares 

e/ou caracteres agronômicos (morfológicos), sendo que a primeira se destaca por 

não sofrer influência do ambiente. 
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O coeficiente de correlação linear de Pearson entre os elementos da 

matriz de dissimilaridade (matriz de distâncias entre as cultivares, obtida a partir 

dos dados originais) e os elementos da matriz cofenética (matriz de distâncias 

entre as cultivares, obtida a partir do dendrograma) é denominado coeficiente de 

correlação cofenética. Esse coeficiente pode ser utilizado para avaliar a 

consistência do padrão de agrupamento de métodos de agrupamento 

hierárquicos, sendo que valores próximos à unidade indicam melhor 

representação (Barroso & Artes, 2003; Cruz & Carneiro, 2003).  

O coeficiente de correlação cofenética, para esta análise, foi de 0,5. 

Pode-se concluir que há variabilidade na consistência do padrão de agrupamento, 

obtido a partir do complemento aritmético do Índice de Jaccard, e a análise de 

agrupamento pelo método Ward, visto se tratar de um ensaio de seleção 

pertencente à primeira fase de seleção, quando os indivíduos são ainda 

segregantes. 

 

 
Tabela 13: Agrupamento pelo método Ward, de 39 indivíduos de cana-de-açúcar 
com base em 176 fragmentos polimórficos de ISSR, utilizando-se o complemento 
aritmético do índice de Jaccard.  
 

Grupos Indivíduos 

I 39, 33, 34, 31, 32, 36, 38, 35, 37 

II 15, 17, 19, 16, 20, 14, 18 

III 5, 4, 6, 7, 1, 2, 3 

IV 25, 27, 26, 28 

V 29, 30, 21, 22, 11, 10, 13 

VI 8, 9, 24, 12, 23 
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Figura 1: Dendrograma obtido pelo método hierárquico WARD dos 39 indivíduos 
de famílias de irmãos-completos, utilizando, como medida de dissimilaridade, o 
complemento aritmético do índice de Jaccard.  
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6. RESUMO E CONCLUSÕES 

 

 

 

O Programa de Melhoramento Genético de cana-de-açúcar da 

RIDESA/UFRRJ, em parceria com a UENF, visa, na primeira fase de seleção 

(T1), a selecionar famílias superiores e indivíduos superiores dentro das famílias, 

para as fases posteriores do programa de melhoramento. 

O melhoramento baseia-se na seleção e clonagem de genótipos 

superiores presentes em populações segregantes, que são obtidas mediante 

cruzamentos sexuais entre indivíduos diferentes. O sucesso desses processos 

depende de vários fatores, dentre os quais, a escolha adequada dos genitores, de 

forma a maximizar a chance de obter ganhos com a seleção, a instalação de 

experimentos com boa precisão experimental, a escolha correta dos caracteres e 

épocas de avaliação.  

A população segregante é formada de milhares de plântulas, as quais 

serão posteriormente submetidas à seleção. O número de plântulas (ou 

seedlings) varia de acordo com o programa, e depende de fatores técnicos e 

econômicos. 

A seleção de famílias pode ser adotada, quando os caracteres de seleção 

são de baixa herdabilidade, como a seleção para produtividade de cana e açúcar. 

Este procedimento consiste em selecionar as melhores e rejeitar as piores 

famílias, visto que a seleção, em famílias com valores genotípicos superiores, 

tende a ser mais efetiva para indicar maior proporção de genótipos promissores. 
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A identificação de famílias capazes de produzir genótipos superiores é 

altamente desejável para o desenvolvimento de novas variedades de cana-de-

açúcar, especialmente, quando se considera, para a sua liberação, um período 

relativamente longo.,. 

Em vista disso, este trabalho teve como objetivo avaliar 68 famílias de 

irmãos-completos e plantas dentro de famílias na primeira fase de seleção (T1) do 

Programa de Melhoramento Genético da RIDESA/UFRRJ, visando à seleção de 

plantas superiores para a fase seguinte de melhoramento da cultura (T2); obter 

informações acerca do uso do BLUP na predição de valores genéticos e seleção 

de indivíduos; estudar a diversidade genética das progênies envolvidas, via 

marcadores ISSR, como forma de incrementar a variabilidade genética do 

programa de melhoramento; obter estimativas de parâmetros genéticos das 

principais características avaliadas no programa e estimar o ganho genético 

esperado utilizando-se índices de seleção. 

Em função dos resultados obtidos, pôde-se concluir que:  

 - Todas as características avaliadas (diâmetro, nº colmos, peso, Brix PE 

e Brix PT) foram significativas para genótipos pelo teste F (P<0,01), 

demonstrando haver diferenças significativas entre os genótipos.  

- Os parâmetros genéticos referentes ao presente estudo indicam grandes 

possibilidades de sucesso neste programa de melhoramento visando à seleção 

das características avaliadas. 

- Os maiores ganhos genéticos foram preditos quando utilizados os 

índices de Smith e Hazel e Mulamba e Mock, os quais permitiram ganhos 

simultâneos superiores em todas as características avaliadas.  

- A seleção das famílias com valores genotípicos acima da média 

experimental possibilitou ganhos significativos para as características Brix PE e 

PT. Sendo que as quatro melhores famílias para essas características foram: a 

família 20 (RB 945961 X RB 957751), a 60 (RB 855463 X SP 83-2847), a 47 (L 

60-14 X SP 80-3280) e a 61 (RB 835486 X RB 955970).  

- A análise de variabilidade genética, via marcadores moleculares ISSR, 

demonstrou uma significativa variabilidade genética na população, para 

continuação do programa de melhoramento, devido à segregação dos indivíduos. 
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