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RESUMO

BRASILEIRO, Bruno Portela, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, hovembro
de 2013. Estratégias de selecdo em cana-de-acUcar. Orientador: Luiz
Alexandre Peternelli. Coorientadores: Marcio Henrique Pereira Barbosa e
Cosme Damiao Cruz.

O objetivo desse trabalho foi comparar diferentes procedimentos de selecéo
em cana-de-acUcar, além de avaliar a importancia dos caracteres agrondmicos
durante a selecdo massal aplicada nas fases iniciais dos programas de
melhoramento genético. Na fase de teste 1 (T1) foi realizada a selecdo em 128
familias de meio-irmédos pelo método visual, realizado por dois melhoristas
(Massal-1 e Massal-2), selecdo via numero de colmos (selecdo via NC),
selecdo via BLUP-seq e selecdo via BLUPIS. Na fase T2 a selecdo foi
realizada via Massal-1 e Massal-2 e via BLUP para tonelada de cana por
hectare (TCH) e para tonelada de sacarose por hectare (TPH). As estratégias
de selecdo aplicadas na fase T1 selecionaram 659 clones, havendo
coincidéncias entre as estratégias. Desses clones 174 foram selecionados pelo
Massal-1, 101 pelo Massal-2, 278 pela selecéo via NC, 407 pelo BLUPIS e 417
pelo BLUP-seq. Na fase T2, foram selecionados 184 clones, havendo selecdes
coincidentes entre as estratégias. Desses clones, 113 foram selecionados pelo
Massal-1, 35 pelo Massal-2, 66 clones foram selecionados via BLUP para
tonelada de cana por hectare (TCH) e 66 via BLUP para tonelada de sacarose
por hectare (TPH). Dos 66 genétipos com as maiores médias para TCH, 13
foram selecionados no T1 pelo Massal-1, 4 pelo Massal-2, 20 pela selecéo via
NC, 42 pelo BLUPIS e 56 pelo BLUP-seq. Desses 66 clones, 67% pertencem a
19 (15%) das 26 (20%) melhores familias avaliadas no T1l. A selecdo via
BLUP-seq foi a que mais contribuiu para a selecdo dos clones com as maiores
médias para TCH e TPH. Os caracteres numero de colmos, saliéncia da gema
e comprimento do entre-n6 foram os de maior importancia no processo de
selecdo massal realizado no T1. Vigor da planta, didametro de colmo e altura de
colmo foram os mais importantes durante a selecdo no T2. Novas estratégias
de experimentacao e selecdo sao apresentadas e podem ser incorporadas aos
programas de melhoramento da cana-de-acucar de forma a acelerar a

obtencao de novas cultivares.

Xi



ABSTRACT

BRASILEIRO, Bruno Portela, D.Sc., Universidade Federal de Vicosa,
november, 2013. Selection strategies in sugarcane. Adviser: Luiz Alexandre
Peternelli. Co-advisers: Marcio Henrique Pereira Barbosa and Cosme Damido
Cruz.

The aim of this study was to compare different procedures of selection in
sugarcane, besides evaluating the importance of agronomic characters during
the individual selection (mass) applied in the initial phases of the genetic
improvement programs. In the test phase 1 (T1) selection was performed in 128
families of half-sibs by the visual method, by two breeders (Mass-1 and Mass-
2), selection via number of stalks (NC selection), selection by BLUP-seq and
selection via BLUPIS. In T2 phase selection was performed via Massal - 1 and
mass - 2 and via BLUP for tonnes of cane per hectare (TCH) and tonnes of
sugar per hectare (TPH). Selection strategies applied in T1 stage selected 659
clones, with matches between the strategies. Of these 174 clones were
selected by Massal-1, 101 by Massal-2, 278 by NC selection, 407 by BLUPIS
and 417 by BLUP-seq. The selection strategies applied in T2 selected 184
clones. Out of these clones, 113 were selected by Mass-1, 35 by Mass-2, 66
clones were selected through BLUP for TCH and 66 through BLUP for TPH.
Out of the 66 genotypes with the highest averages for TCH, 13 were selected in
T1 through Mass-1, 4 through Mass-2, 20 through NC selection, 42 through
BLUPIS and 56 through BLUP-seq. Out of the 66 clones, 67% belonged to 19
(15%) of 26 (20%) best evaluated families in T1. The selection through BLUP-
seq was the one that most contributed for the clone selection with the highest
averages for TCH and TPH. The characters: stalks number, bud salience and
the internode length were the ones of biggest importance during the process of
visual selection done in T1. The plant vigor, stalks diameter and height were the
most important ones during the selection in T2. New experimental and selection
strategies are presented and must be incorporated to the sugarcane

improvement programs in order to accelerate the obtainment of new varieties.
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INTRODUCAO GERAL

No melhoramento de cana-de-acgUcar o processo de desenvolvimento de
novas cultivares envolve o que se convencionaram denominar de fases T1, T2,
T3, FE e FM, isto é, primeira, segunda e terceira fase de teste, fase
experimental e fase de multiplicacdo clonal, respectivamente (Barbosa e
Silveira, 2010).

Uma das etapas mais importantes no melhoramento da cana-de-acucar
é a fase inicial (T1), onde séo realizadas as primeiras selecdes de plantas ou
de familias. ApOs a fase T1 novos materiais ndo sdo mais introduzidos, o que
torna a selecdo executada nessa fase crucial para o sucesso do programa.

Embora a selecdo massal seja aplicada rotineiramente nas fases iniciais
dos programas de melhoramento genético, esse tipo de selecdo tem sofrido
criticas devido a sua ineficiéncia. A selecdo de familias seguida da sele¢cdo
individual apresentaria maiores ganhos que a simples selecdo massal,
principalmente em caracteres de baixa herdabilidade.

A estratégia de selecdo 6tima em cana-de-acUcar seria através da
predicdo de valores genotipicos usando o BLUP (Best Linear Unbiased
Predictor) individual (BLUPI) (Resende 2002). Porém, esse método dificilmente
€ usado na fase T1 devido a problemas operacionais relacionados a obtencéo
dos dados em nivel de planta.

Na prética, as diferentes estratégias desenvolvidas para a selecdo de
familias consideram as informacfGes totais das parcelas e em seguida
identificam os melhores gendétipos.

Stringer et al. (2011) sugerem que a selecédo seja feita em 40% das
familias avaliadas. As familias com as maiores médias para TCH sdo divididas
em 4 grupos. No melhor grupo séo selecionados 40% dos individuos em cada
familia, e nos outros 3 grupos restantes sédo selecionados, respectivamente, 30,
20 e 10% dos individuos de cada familia dos grupos, resultando no
procedimento denominado BLUP sequencial (BLUP-seq).

Resende e Barbosa (2006) propdem a selecao das familias com valores
genotipicos acima da média geral, seguido da simulacdo do numero de
individuos a serem selecionados em cada familia de acordo com a relacéo

entre 0s seus valores genotipicos e do numero de individuo que se deseja
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selecionar na melhor familia, resultando no procedimento denominado BLUP
individual simulado (BLUPIS).

Nas diferentes estratégias a primeira etapa consiste na identificacdo das
melhores familias e na segunda etapa € realizada a selecdo visual, fazendo
uso principalmente da combinagdo e magnitude dos caracteres componentes
da produc¢do: numero de colmos, didmetro de colmo e altura de colmo.

A selecdo visual € fundamental na identificacdo dos melhores genotipos
presentes nas melhores familias. Embora os componentes da producédo sejam
importantes, fatores como susceptibilidade a doencas, saliéncia da gema,
florescimento e chochamento fisiolégico exercem influéncia na tomada de
decisdo do melhorista em selecionar ou rejeitar um determinado genotipo.
Portanto, compreender a importancia e o efeito de cada um dos caracteres
agrondmicos no processo de selecdo, torna-se essencial para aumentar a
eficiéncia na identificacdo dos melhores gendtipos durante as fases iniciais de
selecéo.

A analise de regressao logistica pode ser aplicada para avaliar o efeito
ou poder de discriminacdo de cada um dos caracteres agrondmicos usados
como critérios de selecdo, além de calcular probabilidades que podem ser
usadas na predicao dos individuos a serem selecionados (Agresti, 2007).

O objetivo desse trabalho foi comparar diferentes procedimentos de
selecdo em cana-de-acUcar, além de avaliar a importancia dos caracteres
agrondmicos durante a selecdo massal aplicada nas fases iniciais dos
programas de melhoramento genético.

Essa tese esta organizada em trés capitulos. No primeiro capitulo séo
avaliados diferentes procedimentos de selecdo entre e dentro de familias na
fase T1 e durante a selecédo clonal na fase T2. No segundo capitulo foi avaliado
a influéncia de diferentes caracteres agronémicos no processo de selecéo
individual aplicado nas fases T1 e T2 do programa de melhoramento genético
da Universidade Federal de Vicosa (PMGCA/UFV). No ultimo capitulo novas
estratégias de selecdo e experimentacdo sdo apresentadas visando tornar os
programas de melhoramento da cana-de-acUcar mais eficientes na selecao,
tanto das melhores familias quanto dos melhores individuos. As novas

estratégias propostas poderdo aumentar a precisdo nas etapas iniciais de



selecdo sem que ocorra acréscimo no tempo necessario para o lancamento de

novas cultivares.
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RESUMO

O objetivo desse trabalho foi comparar diferentes procedimentos de selecéo
em cana-de-acucar, visando aumentar a eficiéncia dos programas de
melhoramento genético. Na fase de teste 1 (T1) foi realizada a selecdo em 128
familias de meio-irméos pelo método visual, realizado por dois melhoristas
(Massal-1 e Massal-2), selecdo via namero de colmos (selecdo via NC),
selecdo via BLUP-seq e selecdo via BLUPIS. Na fase T2 a selecao foi
realizada via Massal-1 e Massal-2 e via BLUP para tonelada de cana por
hectare (TCH) e para tonelada de sacarose por hectare (TPH). As estratégias
de selecdo aplicadas na fase T1 selecionaram 659 clones, havendo
coincidéncias entre as estratégias. Desses clones 174 foram selecionados pelo
Massal-1, 101 pelo Massal-2, 278 pela selegéo via NC, 407 pelo BLUPIS e 417
pelo BLUP-seq. Na fase T2, foram selecionados 184 clones, havendo sele¢des
coincidentes entre as estratégias. Desses clones, 113 foram selecionados pelo
Massal-1, 35 pelo Massal-2, 66 clones foram selecionados via BLUP para
tonelada de cana por hectare (TCH) e 66 via BLUP para tonelada de sacarose
por hectare (TPH). Dos 66 gendétipos com as maiores médias para TCH, 13
foram selecionados no T1 pelo Massal-1, 4 pelo Massal-2, 42 pelo BLUPIS e
56 pelo BLUP-seq. Desses 66 clones, 67% pertencem a 19 (15%) das 26
(20%) melhores familias avaliadas no T1. A selecdo via BLUP-seq foi a que
mais contribuiu para a selecédo dos clones com as maiores médias para TCH e
TPH.

Palavras-chave: Saccharum spp., Selecdo massal, Selecdo de familias.



ABSTRACT

The aim of this study was to compare different procedures of sugarcane
selection, in order to increase the efficiency of genetic improvement programs.
In the test phase 1 (T1) selection was performed in 128 families of half-sibs by
the visual method, by two breeders (Mass-1 and Mass-2), selection by number
of stalks (NC selection), selection by BLUP-seq and selection by BLUPIS. In T2
phase selection was performed via Massal - 1 and mass - 2 and via BLUP for
tonnes of cane per hectare (TCH) and tonnes of sugar per hectare (TPH).
Selection strategies applied in T1 stage selected 659 clones, with matches
between the strategies. Of these 174 clones were selected by Massal-1, 101 by
Massal-2, 278 by NC selection, 407 by BLUPIS and 417 by BLUP-seq. The
selection strategies applied in T2 selected 184 clones. Out of these clones, 113
were selected by Mass-1, 35 by Mass-2, 66 clones were selected through
BLUP for TCH and 66 through BLUP for TPH. Out of the 66 genotypes with the
highest averages for TCH, 13 were selected in T1 through Mass-1, 4 through
Mass-2, 20 through NC selection, 42 through BLUPIS and 56 through BLUP-
seq. Out of the 66 clones, 67% belonged to 19 (15%) of 26 (20%) best families
evaluated in T1l. The selection through BLUP-seq was the one that most

contributed for the clone selection with the highest averages for TCH and TPH.

Keywords: Saccharum spp., Mass selection, Family selection.



1. INTRODUCAO

A producdo da cana-de-agucar desempenha papel fundamental na
economia do Brasil, sendo grande aliada na busca pela balanga comercial
favoravel. Sua importancia tem sido cada vez maior, principalmente com o
interesse na obtencao de fontes alternativas de energia renovavel.

Devido & crescente demanda mundial pela producdo de
biocombustiveis, a producdo de cana-de-acUcar no Brasil tem aumentado
consideravelmente nos udltimos anos, com a utlizacdo de novas areas
agricolas, incluindo regides com condi¢cdes edafoclimaticas adversas (Endres
et al., 2010; Silva et al., 2012).

A produtividade média das cultivares brasileira estd muito aquém do que
se pode atingir com o potencial genético da cultura. Para que maior producéo
seja alcancada, sem que ocorram grandes incorporacdes de novas areas,
clones cada vez mais produtivos e adaptados a essas novas regidées devem ser
indicados pelos programas de melhoramento em menor espaco de tempo
(Waclawovsky et al., 2010).

Uma das etapas mais importantes no melhoramento da cana-de-acucar
€ a fase inicial (T1), onde sédo realizadas as primeiras selecdes de plantas ou
de familias (Oliveira et al.,, 2008). Por meio de processo de propagacao
vegetativa, o material selecionado nessa fase é conduzido para as fases
seguintes, onde séo plantados em delineamentos com repeticbes para melhor
identificar aqueles que sejam potencialmente superiores. Os materiais
selecionados serdo, entdo, incluidos nos experimentos de avaliacdo (fase
experimental - FE), em diferentes locais e anos sucessivos. E importante
enfatizar que, ap0s a fase T1, novos materiais hdo sdo mais introduzidos no
processo de selecdo, ou seja, 0s genotipos das fases T2, T3, FE e FM formam
um subconjunto daqueles presentes na fase T1. Assim, a selecdo executada
em T1 é crucial para o sucesso do programa de melhoramento.

Usualmente, o que vem sendo realizado nos programas de
melhoramento de cana-de-acUcar é a selecao individual de clones, ou seja, a
selecdo massal. No entanto, esse método aplicado nos estagios iniciais dos
programas tem se mostrado ineficiente. Kimbeng e Cox (2003) e Stringer et al.

(2011) discutem que a selecédo de familias, seguida da seleg&o individual de



clones, apresenta maior ganho genético do que a simples sele¢éo de clones ou
de familias, uma vez que a selecdo para 0s caracteres que apresentam
herdabilidade baseada nas médias de familias € maior do que a herdabilidade
ao nivel de plantas individuais.

De fato, pode-se mostrar que a selecdo massal praticada dentro de
familias com elevados valores genotipicos pode acarretar em maior
probabilidade de se encontrar clones superiores em suas respectivas progénies
(Barbosa et al.,, 2005). Com base nesta premissa, alguns programas de
melhoramento da cana-de-acUcar no mundo tém praticado rotineiramente a
selecdo de familias antes da obtencdo dos clones (Bressiani, 2005; Kimbeng e
Cox, 2003; Stringer et al., 2011).

Algumas estratégias alternativas a selecdo massal sao sugeridas pela
comunidade cientifica. Resende (2002) mostra que a estratégia de selecdo
O0tima em cana-de-acUcar seria através da predicdo de valores genotipicos
usando o BLUP (Best Linear Unbiased Predictor) individual (BLUPI). Este
procedimento usa simultaneamente a informacédo de familia e de individuos
para a selecdo. No entanto, esse metodo dificilmente é usado em programas
de melhoramento devido a problemas operacionais relacionados a obtencédo
dos dados em nivel de planta.

Na prética, a selecdo de familias na fase inicial do melhoramento da
cana-de-agucar € realizada considerando informacdes a nivel de parcelas, pois
as mesmas sao colhidas totalmente. Assim, sdo citadas as estratégias para
realizar a selecdo em duas etapas (Resende e Barbosa, 2006; Stringer et al.,
2011). Basicamente esses autores propdem selecionar inicialmente as
melhores familias e, numa segunda etapa, identificar os melhores individuos
dentro dessas melhores familias.

Stringer et al. (2011) sugerem que a selecdo seja feita em 40% das
familias avaliadas. As familias com as maiores médias para TCH séo divididas
em 4 grupos. No melhor grupo séo selecionados 40% dos individuos em cada
familia, e nos outros 3 grupos restantes sao selecionados, respectivamente, 30,
20 e 10% dos individuos de cada familia dos grupos, resultando no
procedimento denominado BLUP sequencial (BLUP-seq).

Resende e Barbosa (2006) prop6em a selecdo das familias com valores

genotipicos acima da média geral, seguido da simulacdo do numero de
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individuos a serem selecionados em cada familia de acordo com a relagdo
entre os seus valores genotipicos e do numero de individuo que se deseja
selecionar na melhor familia, resultando no procedimento denominado BLUP
individual simulado (BLUPIS).

Ambas as propostas sao baseadas nos valores genotipicos das familias
avaliadas a campo. Estes procedimentos séo realizados a partir da anélise de
modelos mistos via REML/BLUP. No entanto, para usar essa metodologia, €
necessario pesar todas as parcelas ou pelo menos uma amostra por parcela, o
que muitas vezes restringe o numero de familias a serem avaliadas por vez.
Como forma de contornar o problema de pesagem de todas as parcelas no
campo, tem-se buscado alternativas para a coleta de dados, dando agilidade
ao processo de selecéo de familia. Nesse sentido, a categorizacédo de variaveis
consideradas componentes da producdo de cana-de-acUcar (numero de
colmos na parcela, diametro médio de colmos e altura média de colmos), se
devidamente definida e validada experimentalmente, permitiria grande reducdo
do tempo gasto na coleta de dados (Bernardes, 2013).

O objetivo desse trabalho foi comparar diferentes procedimentos de
selecdo em cana-de-acgucar nas fases iniciais (T1 e T2), visando aumentar a

eficiéncia dos programas de melhoramento genético.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Fasede Teste 1 -T1

2.1.1. Material vegetal

As sementes das 128 familias de meio-irméos utilizadas nesta pesquisa
foram produzidas a partir de cruzamentos realizados na Estacao Experimental
da Serra do Ouro, pertencente a Universidade Federal de Alagoas, localizada
no Municipio de Murici, AL, em 2010.

As plantulas, apos aclimatacdo, foram enviadas para a instalacdo do
experimento na area experimental do Centro de Pesquisa e Melhoramento de

Cana-de-Acucar (CECA) pertencente a Universidade Federal de Vigosa, no



municipio de Oratérios, MG, com latitude 20°25’S; longitude 42°48’'W; altitude
494m:; solo LVE.

AS 128 familias foram distribuidas em 7 experimentos, no delineamento
em blocos casualisados com 6 repeticdes. Cada experimento foi constituido de
20 familias, sendo que duas familias (RB011532 x ? e SP80-3250 x ?)
estavam presentes em todos 0s experimentos, 0 que permitiu a realizacado da
analise agrupada dos mesmos. As 840 parcelas avaliadas foram constituidas
por 10 plantas, distribuidas em um sulco de 5m de comprimento, espacados
em 1,40m, totalizando 8.400 plantas.

2.1.2. Avaliacdo de Familias

A avaliagdo das familias no experimento T1 foi realizada durante os
meses de junho e julho de 2012, no estagio de cana soca. Os caracteres
avaliados e utilizados como critério de selecdo foram: altura média de colmo
por parcela (AC) em metros, mensurando-se um colmo de cada touceira, desde
a base até a primeira folha cuja secdo compreendida entre o limbo foliar e a
bainha esteja visivel; diametro médio de colmo por parcela (DC) em
centimetros, mensurando-se, com paquimetro digital, o terceiro internodio,
contado da base do colmo para o apice, de um colmo por touceira e nimero de
colmo por parcela (NC).

A massa de cada parcela (MP), em quilogramas, foi estimada pela

seguinte férmula (Chang e Milligan, 1992): MP=mxNCxACx(DC/2)*xd,

em que T é a constante pi, d é a densidade do colmo, considerada igual a 1

gcm™. Com isso foi possivel estimar a tonelada de cana por hectare (TCH) pela

expressao: TCH= (M P><10)/7 , onde 7 é a area ocupada pela parcela em

m? e 10 é a constante usada para conversdo da massa da parcela em

toneladas por hectare.
2.2. Estratégias de selecdo no T1

2.2.1. Selecao Massal
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A selecéo massal na fase T1 foi realizada por dois profissionais (Massal-
1 e Massal-2) com mais de 25 anos de experiéncia no processo de sele¢cédo do
programa de melhoramento genético da cana-de-acucar. Nesse caso foi
priorizada a selecdo de gendtipos com caracteres secundarios correlacionados

com a produtividade, como: AC, DC e NC.
2.2.2 Selecéao via BLUP-seq

Os dados de tonelada de cana por hectare (TCH) foram analisados via
modelos mistos REML/BLUP, usando um modelo estatistico associado a
avaliacdo de familias de meio-irméos, no delineamento de blocos incompletos
(andlise agrupada dos experimentos em DBC) com média da parcela,
considerando o modelo estatistico descrito abaixo, conforme Resende (2002):
y=Xr+Z9+Wb+e, em que: Y= vetor de dados; (Yy~N(Xr,V)): ré o

vetor dos efeitos assumidos como fixos (média geral); § é o vetor dos efeitos

genotipicos (assumidos como aleatdrios), onde: g~ N(0,G), G = matriz de

covariancia genética dos genotipos (G=|GS); b é o vetor dos efeitos
ambientais de blocos incompletos (assumidos como aleatérios), onde:
b~ N(0,Ic%); e é o vetor de residuos (aleatérios), onde: €~ N(O,R), R=
matriz de covariancia residual (R = Icsg). X, Ze Wsdo as matrizes de

C A . . A 2
incidéncia para os efeitos a ela associados. Os componentes de variancia Gg )

Gﬁ e c§ correspondem, respectivamente, a variancia genotipica, a variancia
de bloco e a variancia residual.

ApoOs o ordenamento das familias, a selecdo foi realiza seguindo a
estratégia usada pelo programa de melhoramento da Austrélia (Stringer et al.,
2011), com a selecao de 40% das familias avaliadas. As familias selecionadas
foram separadas em 4 grupos com base nas médias de TCH. O primeiro grupo
foi composto pelas 12 melhores familias, enquanto o segundo, terceiro e quarto
grupo foram compostos por 13 familias cada, sendo selecionados, 15, 10,6 e 3

individuos em cada familia dos respectivos grupos.
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2.2.3. Selecéao via BLUPIS

Pelo procedimento BLUPIS foram selecionadas as familias que

apresentaram meédias de TCH superiores a média geral. O numero de

individuos indicados para selecdo em cada familia K (k=1, 2, ..., j, ..., 128) foi

calculado por N, =(0,/d;)N;, em que J; refere-se ao valor genotipico da
melhor familia e N; equivale ao nimero de individuos selecionados na melhor

familia (Resende e Barbosa, 2006). Nesse trabalho o N; foi igual 9 individuos.

2.2.4. Selecao via numero de colmos (Selecéo via NC)

Para os dados de T1 foram selecionadas as familias apenas com base
na avaliacdo do numero de colmos (NC), caracteristica indicada como de maior
importancia na selecao de familias (Sukhchain e Saini 1997; Silva et al., 2009;
Esposito et al., 2012; Brasileiro et al., 2013). A partir da caracterizacdo
realizada em todas as plantas, foram ranqueadas as familias com base no
namero de colmos, sendo selecionadas as familias com maior niumero de
individuos com pelo menos 6 colmos. Pedrozo et al. (2008) demonstram que,
na fase T1l devem ser selecionadas as plantas com mais de 5 colmos, pois
plantas com menos de 5 colmos em T1 também apresentam poucos colmos
em T2.

Foram selecionadas as 51 melhores familias (40%). As familias foram
separadas em 4 grupos com base no niamero de colmos. No primeiro grupo
foram alocadas as 3 melhores familias, no segundo grupo ficaram 6, no terceiro
grupo 13 e no ultimo grupo ficaram 29 familias. A estratégia de formacéo
desses 4 grupos, foi a maneira encontrada para selecionar 40% das familias e
manter a mesma percentagem de plantas selecionadas por familia em cada
grupo, conforme aplicado pelo BLUP-seq. Isso foi feito devido a necessidade
de selecionar um menor numero de plantas pela selecdo via NC em
consequéncia das limitacdes impostas pelo tamanho da &rea experimental

disponivel para a implantacdo da segunda fase de teste (T2).
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2.3. Fase de Teste 2 -T2
2.3.1. Material vegetal

Os 659 clones avaliados na fase T2 foram obtidos a partir da selecao
praticada nas 128 familias de meio-irméos, na fase T1. Os clones selecionados
foram usados na instalacdo do T2 no CECA. O experimento foi instalado em
julho de 2012 no delineamento em blocos aumentados (DBA) com duas
cultivares testemunhas (RB867515 e SP80-1842) e 49 repeticdes. Cada uma
das 770 parcelas foi constituida por um sulco de 4m de comprimento,
espacados em 1m. O DBA tem se mostrado eficiente nessa fase inicial do

melhoramento da cana (Souza et al., 2006; Peternelli et al., 2009).
2.3.2. Avaliagéo Clonal

A avaliacdo fenotipica dos 659 clones selecionados nas 128 familias foi
realizada no estagio de cana planta, durante os meses de maio e junho de
2013. Os caracteres avaliados foram: numero de colmos por parcela (NC),
peso médio de colmo (MC), obtido com a pesagem de uma amostra de 10
colmos por parcela e o conteudo de sacarose na cana em percentagem (PC),
obtido a partir das andlises tecnoldgicas realizadas em uma amostra de 500
gramas de cana moida por parcela (Fernandes, 2003).

A partir da pesagem e analise tecnolégica de uma amostra de 10 colmos

por parcela, foi possivel estimar as médias dos clones referente a tonelada de
cana por hectare (TCH): TCH=[(NCxMC)x10]/4, em que NC é o nimero

de colmos na parcela, MC é o peso médio de colmo obtido a partir da pesagem
de uma amostra de 10 colmos, 4 é a area ocupada pela parcelaem m?e 10 é a
constante usada na conversdo do peso da parcela em tonelada por hectare. A

tonelada de sacarose por hectare (TPH) foi estimada pela féormula:
TPH=(TCHxPC)/100, em que PC é o contetido de sacarose na cana em

percentagem.
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2.4, Estratégias de selegcdo no T2
2.4.1. Selecao Massal

A selecdo massal nas fase T2 foi executada pelos mesmos profissionais
gue realizaram a selecéao na fase T1 (Massal-1 e Massal-2).

2.4.2. Selecao via BLUP para TCH e TPH

Os dados de tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada de

sacarose por hectare (TPH) dos 659 clones foram analisados via modelos

mistos REML/BLUP:Y =Xr +Zg+WDb+e, em que: y= vetor de dados
(y ~ N(Xr, V)): r é o vetor dos efeitos assumidos como fixos (média geral); ¢

é o vetor dos efeitos genotipicos,d~ N(0,G), G = matriz de covariancia
genética dos genétipos (G = |Gg); b ¢é o vetor dos efeitos ambientais de

2 . , , .
blocos, onde: b~ N(0,lc;); e é o vetor de erros ou residuos (aleatérios),

onde: € ~ N(O,R), R = matriz de covariancia residual (R=157). X, Ze W

sdo as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos. Os componentes de

A 2 2 2 . N A
variancia Gg, G, € GO correspondem, respectivamente, a variancia

genotipica, a variancia de bloco, e a variancia residual.
Apo6s o ordenamento dos clones foi realizada a selecdo de 10% dos
individuos com as maiores médias para TCH ou TPH.

2.5. Comparacéao das estratégias

Na comparacdo dos procedimentos de selecdo foram calculados os
percentuais de coincidéncia quanto ao numero e a natureza das familias e dos
individuos identificados e selecionados pelas diferentes estratégias nas fases
T1 e T2. Para cada estratégia foram tambéem estimados o ganho de selecéo
predito em  TCH com a selecdo de familias no T1

(GS preditono T1=(M, —Mon)xhrznf),o ganho real em TCH obtido com a
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selecdo no T1 (GSreal =M, —M,_), e o ganho predito com a selecéo dos 66

011

melhores clones para TCH e TPH (GSpreditono T2=(M,_—M,_)xh) em
que M, é a média das familias selecionadas no T1, M, ¢é a média da
populacdo do T1, h2, é a herdabilidade média de familia estimada no T1, M.,

é a média dos clones selecionados no T2, M,_  é a média da populacéo do T2,

072
e hi é a herdabilidade no sentido amplo estimada no T2.

As analises de modelos mistos REML/BLUP foram realizadas por meio

do software SELEGEN (Resende, 2007).
3. RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1. Selecdo no T1

Os componentes de variancia e parametros genéticos estimados pelo
procedimento REML/BLUP na avaliacdo das 128 familias de meio-irmaos séo

apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 - Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos e
ambientais para tonelada de cana por hectare (TCH) em 128 familias de meio-
irmaos de cana-de-acucar, série RB10, Oratérios-MG, Brasil, 2012.

Parametros’ Estimativa Parametros Estimativa
5; 174,7649 Acurécia 0,9054
&2 268,9424 CV,% 18,0065
&: 466,0868 CV,% 22,3373
h? 0,8198 Média Geral 73,4173

~2

. A . ~2 A . ~2 A .
Gg4 : variancia genotipica; O : variancia residual entre parcelas; Gf : variancia fenotipica;
h2 . - - Mias: CV.% - _ LN i
mf . herdabilidade para média de familias; g 70 Coeficiente de variagdo genética,

CV, % : coeficiente de variacdo experimental.

O coeficiente de variagdo genética (CV,%=18) demonstra a

existéncia de variabilidade genética nas familias avaliadas para TCH. Valores
acima de 10% tem indicado a presenca de variabilidade genética com
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possibilidade de sele¢cdo em cana-de-acucar (Bastos et al., 2007; Oliveira et al.,
2008).

A herdabilidade média de familia no sentido amplo foi elevada

2 . . P L .
(h =0,8198), permitindo selecionar as melhores familias com uma acuracia

acima de 90% (Tabela 1), indicando uma alta correlacdo entre as médias
genotipicas preditas e os valores verdadeiros (Resende, 2002).

No total, 659 individuos foram selecionados nas 128 familias de meio-
irmaos através das cinco estratégias de selecdo avaliadas, isso equivale, a
~8% das plantulas levadas a campo. As médias genotipicas das 63 melhores
familias (TOP-63), classificadas a partir do procedimento REML/BLUP e o
namero de individuos selecionados em cada familia a partir das cinco
estratégias de selecdo sédo apresentadas na Tabela 2.

O método BLUP-seq indicou a selecdo das 51 melhores familias,
superando todos os procedimentos de selecdo, com um diferencial de selecéo
de 10,98 toneladas de cana por hectare. Embora as estratégias BLUP-seq e
BLUPIS tenham indicado praticamente, a selecdo de um mesmo numero de
individuos, no BLUP-seq a selecdo foi realizada nas 51 melhores familias
dentre as TOP-63. Além disso, enquanto na selecdo via BLUPIS, 77 plantas
foram selecionadas nas 10 melhores familias, no BLUP-seq foram
selecionados 148 individuos (Tabela 2), ou seja, no BLUP-seq mais individuos
foram selecionados nas melhores familias e um menor ndmero de familias
foram amostradas.

Essa diferenca entre as estratégias BLUP-seq e BLUPIS é um fator
importante a depender do numero de individuos por familia presentes no
experimento e da intensidade de selecdo que sera aplicada. Resende e
Barbosa (2006) relatam que 50 individuos devem ser selecionados dentro da

melhor familia (N; =50) para reter o melhor genétipo. Conforme apresentado
por Resende (2002), 50 individuos representam 94% do tamanho efetivo

maximo de uma familia de meio-irmaos (N =4n;/(n; +3)=094).
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Tabela 2 - Numero de individuos selecionados pelos métodos Massal-1, Massal-2, BLUPIS, BLUP-seq e selecéo via Numero
de Colmos (NC) nas 63 familias de meio-irmaos (FMI) com os maiores valores genotipicos para a variavel TCH (VG TCH) na
série RB10, Oratoérios-MG, Brasil, 2012.

EMI VG Ndmero de individuos selecionados por familia (nk) EMI VG Numero de individuos selecionados por familia (nk)

Ordem’ TCH Ordem TCH
Massal-1 Massal-2 BLUPIS BLUP-seq NC Massal-1 Massal-2 BLUPIS BLUP-seq NC

1 RB01478 110,46 5 4 9 15 10 33 RB962794 81,47 2 3 4 4 0
2 SP83-2847 98,92 3 3 8 15 6 34 RB01461 81,03 2 2 7 6 0
3 RB963043 98,39 4 3 8 14 6 35 RB972817 81,02 1 1 7 6 0
4 RB997984 92,84 0 0 8 15 0 36 RB988137 80,94 0 0 7 6 0
5 RB961552 91,68 7 2 8 15 7 37 RB943414 80,56 1 0 7 6 3
6 RB961554 91,56 2 2 7 15 0 38 RB961517 80,54 1 1 7 3 3
7 RB017914 91,48 1 0 7 15 3 39 RB988556 80,11 1 1 7 3 0
8 SP79-3132 89,85 2 2 8 15 0 40 RB962560 79,62 3 0 5 2 3
9 RB982639 89,27 3 2 7 15 15 41 RB946015 79,54 0 0 6 3 0
10 RB051501 89,22 2 0 7 15 11 42 RB998132 79,26 3 4 6 3 3
11 RB961542 89,13 2 0 7 15 10 43 RB983149 78,79 5 0 5 3 0
12 RB987931 88,12 4 3 7 15 10 44 RB971747 78,56 0 0 6 3 0
13 RB975949 87,55 3 3 8 10 1 45 RB962732 78,36 4 0 6 3 4
14 RB01640 86,83 1 1 8 10 0 46 RB912525 77,62 1 0 6 3 0
15 RB9629 86,73 1 0 7 10 6 47 RB975941 77,44 3 2 6 3 3
16 RB988137 86,17 0 0 6 9 2 48 RB987933 76,66 0 0 6 3 3
17 RB931511 85,60 0 0 7 10 10 49 CP69-1062 76,57 1 1 6 3 6
18 SP87-365 85,26 4 2 7 10 3 50 UFV031 76,20 1 0 6 3 0
19 RB027058 84,92 5 1 7 9 3 51 RB943352 75,90 2 2 6 3 0
20 RB935744 84,86 1 0 7 9 6 52 RB96502 75,65 1 0 5 0 3
21 RB969532 84,50 2 1 7 10 7 53 RB965581 75,53 2 1 6 0 3
22 RB972604 83,94 3 2 7 11 0 54 SP79-2233 75,39 1 1 6 0 0
23 RB99395 83,68 1 0 7 10 0 55 RB01623 75,34 1 0 6 0 0
24 RB961538 83,68 0 0 7 10 3 56 RB992529 75,03 2 0 5 0 5
25 RB972655 83,59 4 2 7 10 15 57 LAICA94-813 74,98 0 0 5 0 0
26 RB963193 83,13 1 2 7 6 0 58 RB021722 74,60 2 3 6 0 3
27 RB988090 83,07 0 0 6 5 5 59 IAC86-3034 74,08 2 2 5 0 0
28 C0O419 83,01 5 4 6 7 7 60 SP80-3250 74,05 4 2 2 0 0
29 RB992538 81,83 2 2 7 6 15 61 RB896387 74,00 2 1 5 0 2
30 RB988079 81,70 1 0 6 6 1 62 UFV02180 73,97 1 1 6 0 0
31 RB931611 81,60 1 1 6 5 5 63 RB936109 73,95 2 0 6 0 6
32 RB83160 81,51 1 0 7 6 10 Total 122 70 407 417 227

Ordem de classificagdo das 63 melhores familias selecionadas pelo BLUPIS no T1. Em negrito as familias com clones selecionados no T2.
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Considerando que a percentagem de selecdo aplicada na populagao via
BLUP-seq e BLUPIS foi a mesma (~5%), devido a diferengas na quantidade de
familias selecionadas nas duas estratégias, enquanto a selecao via BLUP-seq

indicou 15 individuos a serem selecionados na melhor familia

(Nef(max) =0,825), no BLUPIS apenas 9 individuos foram selecionados

(Netrmo = 0,75) (Tabela 2), diminuindo a probabilidade de reter os melhores

individuos das familias amostradas.

Embora o BLUP-seq permita selecionar mais individuos nas melhores
familias, corre-se o risco de eliminar familias de efeitos genéticos positivos que
podem contribuir com clones promissores, o que de fato ocorreu no T2, onde
em 6 das 12 familias de efeitos genéticos positivos descartadas pelo BLUP-
seq, foram selecionados 7 dos 66 clones de maior potencial produtivo na fase
T2.

O procedimento BLUPIS retém todas as familias com efeitos genéticos

positivos. Porém, para que um N; préximo de 50 seja aplicado, é fundamental

a avaliacdo de um numero de individuos por familia maior do que vem sendo
praticado usualmente. No entanto, ndo h& beneficio em usar familias muito
grandes. De acordo com Simmonds (1996) 200 individuos por familia seriam
suficientes para selecionar os melhores genotipos.

Nos métodos Massal-l e Massal-2 foram  selecionados,
respectivamente, 30 e 17% das plantas indicadas pelo BLUPIS, sendo que
69% dos individuos selecionados pelos métodos visuais pertencem as 63
melhores familias (TOP-63). Na selecdo Massal-2 foram selecionadas 23
familias fora do TOP-63 e na sele¢cdo Massal-1 foram selecionadas 34 familias
de médias inferiores, ou seja, 40% das familias selecionadas de forma visual
apresentaram efeitos genéticos negativos (Tabela 3).

Na comparacao entre a selecdo via NC e os procedimentos baseados
em modelos mistos, deve ser considerado o fato das percentagens de selegcéo
terem sido diferentes. Nas estratégias BLUP-seq e BLUPIS, respectivamente,
4,96 e 4,84% dos individuos foram selecionados. Na selecéo via NC, a selecéo

foi de aproximadamente 3,3% dos individuos (N; =278) , ou seja, mesmo com

a selecdo de 30% menos individuos em relagdo ao BLUPIS, 82% das plantas
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selecionadas via NC (N, = 227) pertencem as familias TOP-63 e equivalem a

56% das plantas indicadas pelo BLUPIS (Tabela 3).

Tabela 3 - NUmero total de individuos (ni) e familias (nf) selecionadas em

todo o experimento (T1) e apenas nas 63 melhores familias (TOP-63) pelos
cinco procedimentos de selecéo.

T1 TOP-63 Coincidéncia com BLUPIS

Selecédo (%)
n; N n; Ny n;® NP
Massal-1 174 86 122 52 30 83
Massal-2 101 58 70 35 17 56
BLUPIS 407 63 407 63 - -
BLUP-seq 417 51 417 51 75 81
Selecéo via NC 278 51 227 38 56 60

°Coincidéncia de individuos selecionados com o BLUPIS, °Coincidéncia de familias
selecionadas com o BLUPIS.

A selecdo via NC também foi capaz de selecionar, 46 e 40% das plantas
indicadas pelos métodos Massal-1 e Massal-2, respectivamente. Dentre as 51
familias selecionadas via NC, apenas 13 apresentaram médias de TCH
inferiores a média geral.

As estratégias de selecdo que apresentaram os maiores ganhos reais
foram, em ordem decrescente, BLUP-seq, BLUPIS, Massal-1, Massal-2 e a
selecdo via NC, contrariando as previsbes no ordenamento das estratégias,

conforme os ganhos de sele¢éo preditos no T1 (Tabela 4).

Tabela 4 - Ganho de selecdo predito (GS Predito) e ganho de selecéo
realizado (GS Real) para TCH em cada estratégia de selecdo aplicada no T1,
além do GS Predito para TCH e TPH a partir das estratégias de selecao
aplicada no T2.

Selecdoem T1 Selecdoem T2

Estrategias GS Predito  GS Real GS(TP;‘E")’”O GS(TPéa‘;'tO
Massal-1 1,74 82,84 0,42 535
Massal-2 271 81,75 0,59 6,37

Selecédo via NC 5,41 80,93 - -
BLUPIS 7.60 84,81 i i
BLUP"-seq 9,00 8576 232 22,60

"Andlise usada no ordenamento das familias e dos clones para TCH e TPH na fase T2.
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3.2. Sele¢cao no T2

Os componentes de variancia e parametros genéticos estimados na

avaliacao dos 659 clones do T2 sao apresentados na Tabela 5.

Tabela 5 - Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos e
ambientais para tonelada de sacarose por hectare (TPH) e tonelada de cana
por hectare (TCH), em 659 clones (T2), série RB10, Oratorios-MG, Brasil,
2013.

Parametros TPH TCH
e 12,7317 766,1730
6. 11,4579 446,4230
6 25,1603 1350,1908
h? 0,5060 + 0,0729 0,5674 + 0,0766
Acurécia 0,7113 0,7532
Média 19,7719 156,6732
n2 A2

I . A . A2 N . 2
G4 : variancia genotipica; Oy : variancia residual entre parcelas; O : variancia fenotipica; hg
: herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo (efeitos genotipicos totais).

A herdabilidade no sentido amplo para TPH foi menor que para TCH.
Entretanto, os dois caracteres apresentaram acuracias de sele¢cdo acima de
70% (Tabela 5), indicando a possibilidade de ganhos genéticos (Resende,
2002).

As quatro estratégias de selecdo aplicadas no T2 selecionaram 184
clones. havendo sele¢cbes coincidentes entre as estratégias. Desses clones,
113 foram selecionados pelo Massal-1, 35 pelo Massal-2, 66 clones foram
selecionados via BLUP para TCH e 66 via BLUP para TPH (Tabela 6).

Pelo método Massal-1, somente 34 dos 174 clones selecionados em T1,
também foram selecionados no T2. Isso significa que mais de 70% dos clones
selecionados pelo Massal-1 no T2 haviam sido descartados pelo método
durante a selecdo no T1. Dos 113 clones selecionados pelo Massal-1 no T2,
69% foram selecionados no T1 pelo BLUPIS e 72% pelo BLUP-seq.

No Massal-2, foram selecionados 35 clones em 25 familias, sendo que
desses, somente 5 clones também foram selecionados por essa estratégia no

T1, ou seja, 95% dos clones selecionados pelo Massal-2 no T1, foram
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descartados no T2, e mais de 85% dos clones selecionados no T2 haviam sido
descartados no T1. Desses 35 clones selecionados pelo Massal-2, somente 3
nao foram selecionados no T1 pelo BLUPIS e/ou BLUP-seq (Tabela 6).

Tabela 6 - Numero de individuos (ni) e familias (nf) selecionadas por quatro

estratégias aplicadas na fase T2 nos 659 clones (T2) e os clones selecionados
e descendentes das melhores familias do T1 (TOP-63).

T2 TOP-63 Coincidéncia com BLUP-TCH

Selecao (*0)
n; Ny n; Ny n;® ng®
Massal-1 113 58 102 48 19 67
Massal-2 35 25 32 22 20 68
BLUP-TCH 66 37 59 32 - -
BLUP-TPH 66 40 56 32 62 100

Coincidéncia de individuos selecionados para TCH, °Coincidéncia com as familias
selecionadas para TCH.

A selecdo Massal-1 aplicada no T1 contribuiu com 13 dos 66 melhores
clones avaliados no T2 e o Massal-2 contribuiu com apenas 4 clones. As
estratégias de selecdo visual (Massal-1 e Massal-2) nao apresentaram
eficiéncia em selecionar os melhores gendétipos no T1 e T2, conforme pode ser
verificado nos resultados apresentados. Essa ineficiéncia é decorrente da alta
intensidade de selecdo aplicada na fase T1 pelos métodos massal e da forte
influéncia dos fatores ambientais sobre a decisdo dos técnicos, que acabam
sendo guiados pelo fenoétipo, e ndo fazem uso das informacBes de familia
(Barbosa et al., 2005; Oliveira et al., 2008).

Existe uma dificuldade evidente dos responsaveis pela realizacdo da
selecdo massal em identificar os clones com maior potencial produtivo. Ao
analisar o mapa de campo e a localizacao de cada planta selecionada na fase
T1 por cada uma das estratégias de selecdo visual (Massal-1 ou Massal-2) é
possivel verificar que 44% dos clones selecionados estavam nas extremidades
da parcela ou sofrendo menor competicdo por conta da morte de uma das

plantas vizinhas (Anexos). Esses resultados demonstram que os clones com
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fendtipos favorecidos por fatores ambientais identificaveis apresentam maior
chance de serem selecionados visualmente.

O BLUPIS contribuiu com 42 e o BLUP-seq com 56 dos 66 clones de
maiores meédias para TCH avaliados na fase T2 (10% melhores). Com a
selecdo dos melhores clones para TCH ou TPH, 90 gendtipos foram avangados
para a fase T3. Dos 90 gendtipos, somente 7 ndo haviam sido selecionados
pelo BLUP-seq e/ou BLUPIS no T1. Ou seja, apenas 11% dos 66 melhores
clones para TCH néao descendem das 63 melhores familias avaliadas no Tl e
para TPH apenas 15% dos clones ndo vieram das melhores familias (Tabela
6).

A selecéo via NC contribuiu com 20 dos 66 melhores clones para TCH e
com 10 dos 66 melhores para TPH. A menor contribuicdo da selecdo via NC
quando comparado com o BLUP-seq e o BLUPIS, com clones de médias
elevadas para TCH, pode ser consequéncia da selecdo baseada apenas no
NC. Esse tipo de estratégia pode levar a selecdo de clones com diametro e
altura abaixo da média e consequentemente, com menor potencial produtivo.

De acordo com Simmonds (1996), 10% das melhores familias
concentram, aproximadamente, 60% dos melhores genétipos e pouco se
ganha ao selecionar mais de 20% das familias. De fato, dos 66 clones
selecionados no T2 com base nas médias de TCH, 67% pertencem a 19 (15%)
das 26 (20%) melhores familias avaliadas no T1. De 9 a 15 clones foram
amostrados nessas familias via BLUP-seq, ou seja, as 26 melhores familias
foram as mais bem amostradas (Tabela 2) e apenas 7 dessas familias néo
tiverem gendétipos selecionados no T2 (Tabela 2).

Durante o T2, os métodos visuais selecionaram 21 (Massal-1) e 7 clones
(Massal-2) dos 66 melhores para TCH. As familias (FMI) que mais contribuiram
com clones para a fase T3 foram: RB961542, RB997984, RB961554,
RB01478, RB971747 e RB961552, totalizando 24 clones (Tabela 7).

As médias de familias para TCH na fase T2 foram muito superiores as
meédias no T1 (Tabelas 2 e 7). Consequentemente, uma grande diferenca pode
ser observada entre os ganhos de selecdo preditos e os ganhos de selecdo
realizados apés a aplicagdo das diferentes estratégias de selecdo (Tabela 4).
Essa diferenga ocorreu devido ao sistema de plantio realizado nas fases T1 e
T2.
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No T1 as parcelas dos experimentos sdo implantadas a partir dos
seedlings (propagacgéo seminal) com um espacamento de 0,5m entre plantas.
Enquanto no T2 as parcelas foram implantadas a partir de 4 colmos
(propagacao vegetativa), permitindo maior perfilhamento, devido a maior
guantidade de gemas por metro linear, acarretando, consequentemente, em

maior produtividade por hectare.

Tabela 7 - Valor genotipico dos caracteres tonelada de cana por hectare (VG
TCH) e tonelada de sacarose por hectare (VG TPH) nas 32 familias (FMI) com
0s 66 clones de maior média para TCH, além do numero de individuos
selecionados nessas familias por cada estratégia aplicada em T2.

Estratégias de selecdo em T2

FMI VG TPH VG TCH Massal-1 Massal-2 BLUP-TPH BLUP-TCH
RB017914 x ? 2 23,15 212,63 1 1 0 2
RB963193 x ? ® 27,02 210,62 0 0 1 1
SP80-3250 x ?° 24,58 210,41 0 0 1 1
RB961538 x ?° 21,59 209,56 0 0 1 2
RB962794 x 2?2 23,89 209,41 0 0 1 1
RB971744 x ?°¢ 24,54 209,37 0 0 0 1
RB935744 x ?? 26,01 207,31 0 0 0 2
IAC86-3034 x ? ° 24,94 204,45 0 0 1 1
RB963043 x ? ® 25,64 203,92 0 1 2 2
RB931611 x ? ® 24,77 200,88 0 0 0 2
RB027058 x ? ® 20,49 200,73 1 0 1 1
RB997984 x ? ® 24,72 200,64 2 0 2 4

LAICA94-813 x ?° 24,36 199,86 0 0 1 1
RB962560 x ? 2 23,81 198,91 0 0 1 1
RB982639 x ? 2 25,37 198,91 1 0 1 2
RB941009 x ? © 22,54 197,64 0 0 1 1
SP79-3132 x ? ® 20,78 196,35 0 0 0 1
RB983149 x ? ® 24,72 196,28 1 0 1 1
RB896387 x ?° 24,11 195,50 0 1 0 1
RB987933 x ? ° 22,73 195,31 0 0 0 1
RB961554 x ? 2 22,86 194,64 1 0 3 4
RB011519 x ? © 22,79 192,60 0 0 1 2
RB992538 x ? © 23,33 191,84 0 0 1 1
RB988137 x ? 2 22,13 191,57 0 0 0 1
RB051501 x ? ® 24,12 191,05 2 2 1 2
RB912525 x ? ® 23,59 190,48 0 0 1 1
RB961542 x ? ® 23,51 189,98 3 1 5 6
RB987931 x ? ® 21,90 189,66 0 0 2 2

RB01623 x ?° 24,33 189,56 1 0 2 2
RB972604 x ? 2 22,66 188,85 1 0 1 1
RB975949 x ? 2 25,44 187,73 0 0 1 1
RB01640 x ? 2 24,28 187,49 0 0 0 2
RB01478 x ? 2 25,21 187,21 2 0 4 4
RB96502 x ? ° 13,81 186,89 1 0 0 1
RB971747 x 22 24,44 186,76 1 1 3 3
RB961552 x ? 2 23,22 186,74 3 0 0 3
RB979539 x ? ° 23,35 186,23 0 0 1 1
Média Geral 23,53 196,70
NuUmero de clones selecionados 21 7 41 66

Familias selecionadas pelo BLUP-seq e BLUPIS no T1; "Familias selecionadas pelo BLUPIS e n&o selecionadas pelo
BLUP-seq no T1; “Familias ndo selecionadas pelo BLUP-seq e BLUPIS no T1.
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As estratégias de selecdo que apresentaram os maiores ganhos preditos
para TCH e TPH do T2 para o T3 foram, em ordem decrescente, o BLUP
(BLUP-TCH e BLUP-TPH), Massal-2 e Massal-1 (Tabela 4).

Oliveira et al. (2011), ao comparar a selecdo massal com o BLUPIS,
verificaram a superioridade do BLUPIS em identificar as familias de cana-de-
acucar com maior quantidade de gendtipos promissores. Segundo Resende e
Barbosa (2006) a selecdo via BLUP individual simulado apresenta alta
correlagcdo com os verdadeiros valores estimados via BLUP individual, podendo
ser praticada quando os individuos sao conduzidos para testes clonais via
propagacéao vegetativa.

Tanto o BLUP-seq quanto o BLUPIS sédo estratégias promissoras e que
devem ser adotadas visando otimizar o processo de selecédo na fase T1. Fica a
critério do melhorista, definir a percentagem de familias a serem selecionadas.
Porém, deve-se buscar selecionar um maior niumero possivel de individuos
dentro das melhores familias, de forma a permitir que elas estejam bem
representadas durante a fase T2. Conforme Resende (2002), entre 10 e 25
individuos por familia é suficiente para representd-la adequadamente e o0s

acréscimos em representatividade com n > 25 sdo muito lentos.

4. CONCLUSAO

Dentre as estratégias aplicadas na fase T1, a selecdo via BLUP-seq foi a
gue mais contribuiu com clones de maiores médias para TCH e TPH no T2,
seguido do BLUPIS, selecao via NC, Massal-1 e Massal-2.

Os métodos visuais acarretam em maior pressao de selecdo, diminuindo

as chances de selecionar os melhores genatipos.
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RESUMO

O objetivo desse trabalho foi avaliar a importancia dos caracteres agrondémicos
durante o processo de selecdo massal em cana-de-acucar, além de avaliar o
potencial do uso da regresséao logistica e da arvore de decisdo na identificacédo
dos melhores gendtipos. Foram avaliados 7.719 seedlings na primeira fase de
teste (T1) e 659 clones na segunda fase de teste (T2). Os caracteres numero
de colmos, saliéncia da gema e comprimento do entre-né foram os de maior
Importancia no processo de selecdo massal realizado no T1. Vigor da planta,
diametro de colmo e altura de colmo foram os mais importantes na selecéo do
T2. Pelo método massal foram selecionados 174 individuos no T1 e 113 no T2,
engquanto a regressao logistica selecionou 153 individuos no T1 e 79 no T2. A
taxa de erro aparente dos modelos logisticos ajustados para as sele¢cdes no T1
e T2 foram de 0,8 e 5,10%, respectivamente. Com o uso da arvore de decisao
foram selecionados 67 clones dentre os mais produtivos na fase T2. A
elaboracdo de arvores de decisdo apresenta grande aplicabilidade na
identificacdo de clones potenciais nas fases iniciais dos programas de

melhoramento genético da cana-de-acucar.

Palavras-chave: Saccharum spp., regressao logistica, arvore de decisao,

melhoramento genético
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ABSTRACT

The aim of this study was to evaluate the importance of the agronomic
characters during the process of individual selection in sugarcane, besides
evaluating the potential of the aplication of logistic regression and the decision
tree in identifying the best genotypes. It was evaluated 7.719 seedlings in the
first phase of the test (T1) and 659 clones in the second phase of the test (T2).
The characters: stalks number, bud salience and the internode length were the
ones with the biggest importance in the process of individual selection done in
T1. Plant vigor, stalks diameter and height were the most important ones in the
selection of T2. Through the visual method, it was selected 174 individuals in T1
and 113 in T2, whereas the logistic regression selected 153 individuals in T1
and 79 in T2. The apparent error rate of the logistic models adapted for the
selection in T1 and T2 were 0,8 and 5,10%, respectively. With the use of the
decision tree, it was selected 67 clones among the most productive in T2. The
elaboration of decision trees presents a great potential in identifying the

potential clones in the initial phases of the sugarcane genetic improvement.

Keywords: Saccharum spp., logistic regression, decision trees, crop breeding.
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1. INTRODUCAO

Por meio do processo de propagacdo vegetativa, 0s genotipos
selecionados nas fases iniciais dos programas de melhoramento genético da
cana-de-acucar sao conduzidos aos grandes e caros experimentos de
avaliacao (fase experimental - FE), em diferentes locais e anos sucessivos.

Como nas fases iniciais 0s genotipos ndo sédo avaliados com repeticdo e
estdo em um Unico ambiente, a selecdo € visual (massal), ou seja, baseada
nos fenotipicos dos individuos. Os critérios de selecdo adotados pelos
melhoristas durante a selecdo massal estdo associados com 0s caracteres
componentes da produgcdo, como numero de colmos, didmetro e altura de
colmos (Oliveira et al., 2008; Zhou et al., 2011).

Embora a selecdo massal seja aplicada rotineiramente nas fases iniciais
dos programas de melhoramento genético da cana-de-acucar, esse tipo de
estratégia tem sofrido criticas devido a sua ineficiéncia em razdo da falta de
repeticdo e da interagcdo gendtipo x ambiente (Kimbeng e Cox 2003; Barbosa et
al., 2005; Stringer et al., 2011).

Uma alternativa a selecdo massal tem sido a adocdo da selecdo das
melhores familias, conforme recomendado por Simmonds (1996), Kimbeng e
Cox, 2003, Bressiani et al. (2005), Resende e Barbosa (2006) e Stringer et al.
(2011), seguido da selecdo visual dos melhores genoétipos presentes nas
melhores familias. Na sele¢do visual o descarte, ou ndo, de um individuo
depende da combinacdo e magnitude dos componentes de producao (Zhou et
al., 2011). Porém, diversos fatores como a incidéncia de doencas, saliéncia da
gema e chochamento fisiolégico contribuem para a tomada de decisdo do
melhorista.

A decisdo de selecionar ou rejeitar um determinado genoétipo é uma
resposta de natureza binaria. Nesse caso a analise de regressao logistica pode
ser aplicada para avaliar o efeito ou poder de discriminagcdo de cada um dos
caracteres agronémicos usados como critérios de selecdo, além de calcular
probabilidades que podem ser usadas na predicdo dos individuos a serem

selecionados (Agresti, 2007).
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Outra ferramenta interessante que pode ser adotada na selecéo clonal é
0 uso de arvores de decisdo. As arvores de decisdo constituem uma técnica
poderosa e amplamente utilizada em problemas de classificacdo (Breiman et
al., 1984).

O objetivo desse trabalho foi avaliar a importancia dos caracteres
agronémicos durante o processo de selecdo massal em cana-de-agucar, além
de avaliar o potencial do uso da regresséao logistica e da arvore de decisdo na

identificacdo dos melhores gendtipos.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Fase deteste1-T1

As 128 familias de meio-irmdos utilizadas nesta pesquisa foram
produzidas a partir de cruzamentos realizados em 2010 na Estacdo
Experimental da Serra do Ouro, pertencente a Universidade Federal de
Alagoas, localizada no Municipio de Murici, AL.

As plantulas, apés aclimatacdo, foram enviadas para a instalacdo do
experimento no Centro de Pesquisa e Melhoramento de Cana-de-Acucar
(CECA) pertencente a Universidade Federal de Vigosa, no municipio de
Oratorios, MG, com latitude 20°25’S; longitude 42°48’'W; altitude 494m; solo
LVE.

As 128 familias foram distribuidas em 7 experimentos, no delineamento
em blocos casualisados com 6 repeticdes. Cada experimento foi constituido de
20 familias, sendo que duas dessas familias (RB011532 x ? e SP80-3250 x ?)
estavam presentes em todos 0s experimentos, 0 que permitiu a realizagdo da
andlise agrupada dos mesmos. As 840 parcelas avaliadas foram constituidas
por 10 plantas, distribuidas em um sulco de 5m de comprimento, espacados

em 1,40m, totalizando 8.400 plantas.

2.2. Avaliagéo fenotipicano T1

ApOs o primeiro corte e ja no estagio de cana soca, durante os meses de

maio e junho de 2012, foram avaliadas 7.719 plantas sobreviventes nas 128
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familias de meio-irméos presentes nos experimentos. Os caracteres avaliados
por planta e utilizados como critérios de selecdo foram: niumero de colmos
(NC), diametro de colmos (DC), altura de colmos (AC), presenca de rachadura
(RC), saliéncia da gema (GE), comprimento do entre-n6 (ET), arquitetura foliar
(AF) e a presenca de colmo tardio (CT).

Para todos os caracteres (exceto para RC e CT), foi atribuido o valor 1
(um) se a planta merecesse ser selecionada com base no caracter e 0 (zero)
em caso contrario. Para RC e CT foi atribuido 1 para a presenca de rachadura
e colmo tardio, respectivamente, e 0 para a planta selecionada com base no
caracter. Em especial, para NC foi atribuido 1 para as plantas que
apresentaram pelo menos 6 colmos, conforme sugerido por Pedrozo et al.
(2008).

2.3. Fase de teste 2 -T2

A partir da aplicacdo de diferentes estratégias de selecdo nas 128
familias de meio-irméos avaliadas na fase T1, foi implantada, no CECA, a fase
T2 com 659 clones, dos quais 174 foram selecionados no T1 a partir do método
massal. O T2 foi instalado em julho de 2012 no delineamento em blocos
aumentados (DBA) com duas cultivares como testemunhas (RB867515 e
SP80-1842) e 49 repeticdes. Cada uma das 770 parcelas foi constituida por um
sulco de 4m de comprimento, espacados em 1m. O DBA tem se mostrado
eficiente nessa fase inicial de experimentacdo com a cana-de-acucar (Souza et
al., 2006; Peternelli et al., 2009).

2.4. Avaliacao fenotipica no T2

A avaliacdo fenotipica de 659 clones selecionados nas 128 familias foi
realizada no estagio de cana planta, durante os meses de maio e junho de
2013. Os caracteres avaliados e utilizados como critério de selegcdo foram: NC,
DC, AC, GE, RC, ET, AF, conforme descrito anteriormente, além da presenca
de jocal (JO), presenca de carvdo (CV), florescimento (FL), chochamento

fisiolégico (CF), ocamento (OCA) e vigor da planta (VIG).
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Para as caracteristicas NC, DC, AC, GE, ET, AF, foi atribuido o valor 1
(um) se a planta merecesse ser selecionada com base em cada caracter e 0
(zero) em caso contrario. Para JO, RC, FL, CV, CF e OCA foi atribuido 1 para a
presenca de jocal, rachadura, florescimento, carvao, chochamento e ocamento
e 0 para a auséncia dessas caracteristicas nas plantas. Para VIG foram
atribuidos valores discretos de 1 até 5, sendo 1 = menor vigor e 5 = maior
vigor.

Também foram avaliados o conteudo de sacarose na cana em
percentagem (PC) a partir da analise tecnolégica de uma amostra de 500g de
cana apos a moagem de 10 colmos por parcela (Fernandes 2003). A tonelada
de cana por hectare (TCH), foi obtida a partir do nimero de colmos e da

pesagem de uma amostra de 10 colmos por  parcela:

TCH=[(NCxMCQ)x10]/4, em que NC é o nimero de colmos na parcela,

MC é a massa média de colmo obtida a partir da pesagem de uma amostra de
10 colmos; 4 é a area ocupada pela parcela em m?. A tonelada de sacarose por

hectare (TPH), foi estimada pela formula: TPH= (TCH X PC) /100.

2.5. Selecao massal

A selecdo massal foi realizada nas fases T1 e T2 por um técnico com 25
anos de experiéncia no processo de selecdo visual do programa de
melhoramento genético da cana-de-acgucar. Antes da tomada de decisao sobre
0s genoétipos a serem selecionados foi realizada a avaliacdo individual de todos
0S genodtipos presentes no experimento a partir dos critérios de selecéo

supracitados.
2.6. Regressdo logistica

O modelo de regresséao logistica constitui um tipo especial de modelo
linear generalizado desenvolvido para 0 caso em que a variavel resposta é
categorica binaria ou multinomial. Por meio do modelo logistico pode-se avaliar
0 impacto das variaveis explicativas sobre a variavel resposta (Agresti, 2007).

Portanto, a regressao logistica foi aplicada visando determinar a importancia
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dos caracteres agrondmicos no processo de selecdo massal realizado nas
fases Tle T2.

Na predicdo do modelo, foi adotado o ponto de corte de 0,5, ou seja,
foram selecionados os individuos i (i=12,3,...n) gue apresentaram uma

probabilidade de selecdo acima de 0,5. A probabilidade de selecéo foi estimada

usando o seguinte modelo de regressao logistica:
k k
p; = E‘Xp(z BX;) /(L+ eXp(Z BiXi)), onde: B;= coeficientes de
j=0 j=0

regressdo; X;;= valores das variaveis explicativas (critérios de sele¢do) | em

cada individuo i: K= namero de variaveis.
As taxas de erro aparente (Cruz, 2008) dos modelos de regresséo foram
calculadas com base no numero de individuos classificados incorretamente

pelo modelo logistico em relacdo ao numero total de plantas avaliadas no

1

g
ij ,onde N = namero total de observacdes, J=
j=1

experimento: TEA=

nimero de respostas (Selecionar ou Descartar), M;= ntimero de classificagdes

incorretas em cada resposta.
As andlises de regressao logistica foram realizadas no software R (R
DEVELOPMENT CORE TEAM, 2013).

2.7. Selecdo no T2 via Arvore de Deciséo

Para a selecéo via arvore de decisao foi realizada uma pré-selecéo de
10% dos individuos com as maiores médias genotipicas para TCH ou TPH. Em
seguida foram usadas as informacBGes da avaliacdo fenotipica desses clones
para a implementacdo de uma arvore de decisao.

Os dados de tonelada de cana por hectare (TCH) e tonelada de
sacarose por hectare (TPH) dos 659 clones foram analisados via REML/BLUP

usando o seguinte modelo: Y = Xr +Zg+Wb+e, em que: Y = vetor de dados
(y ~ N(Xr,V)): r é o vetor dos efeitos assumidos como fixos (média geral); @

é o vetor dos efeitos genotipicos,d~ N(0,G), G = matriz de covariancia
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genética dos gendtipos (G= IGg); b ¢é o vetor dos efeitos ambientais de

2 p . L .
blocos, onde: b~ N(0,lop); e é o vetor de erros ou residuos (aleatorios),

onde: €~ N(0,R), R = matriz de covariancia residual (R=152). X, Z e W
sdo as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos. Os componentes de

A 2 2 2 . \ A
variancia Gg, G, €e 0O correspondem, respectivamente, a variancia

genotipica, a variancia de bloco, e a variancia residual.
As andlises de modelos mistos REML/BLUP foram realizadas por meio
do software SELEGEN (Resende, 2007).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Todos os caracteres apresentaram efeitos significativos no modelo de
regressao logistico ajustado para a selecdo massal aplicada na fase T1 (Tabela
1). De acordo com os valores das razdes de risco (odds ratio) NC, GE, ET, DC,
AC, AF, CT e RC foram nessa ordem, 0s caracteres mais importantes no

processo de sele¢cdo massal do T1 (Figura 1).

RC, CT e
a AF ~ 0% b
ET AC

4%

GE
18% DC

14%

ACV’

CF
3%

.4%

VIG OCA
69% ~ 0%

Figura 1 - Importancia dos caracteres agrondmicos no processo de selecao
massal durante as fases T1 (a) e T2 (b) do programa de melhoramento
genético da cana-de-acucar da UFV (PMGCA/UFV). NC = numero de colmos,
AC = Altura de colmos, DC = didametro de colmos, GE = saliéncia da gema, RC
= presenca de rachadura, CT = colmos tardios, AF = arquitetura foliar, ET =
comprimento do entre-nd, CF = chochamento fisioldgico, VIG = vigor da planta,
OCA = presenca de ocamento.
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Tabela 1 - Coeficientes de regressdo (B;), desvio-padrdo (DP), p-valor e odds ratio (OR) das variaveis explicativas

(caracteres) usadas nos modelos logisticos ajustados para as selecbes massal realizadas nas fases Tl e T2.

Parametros no T1

Parametros - modelo completo no T2

Parametros - modelo reduzido no T2

Caracteres -
Bi DP  p-valor OR Bi DP p-valor OR Bi DP p-valor OR
cT® -0,90 0,31 0,01 0,41
NC 7,42 1,03 0,00 1.665,03 0,99 0,76 0,19
AC 4,35 0,45 0,00 77,12 1,62 0,62 0,01 5,04 1,60 0,60 0,01 4,97
GE 6,01 0,74 0,00 408,30 1,50 0,57 0,01 4,49 1,49 0,56 0,01 4,45
DC 4,45 0,42 0,00 85,95 2,25 0,65 0,00 9,44 2,27 0,63 0,00 9,67
RC -2,62 0,41 0,00 0,07 -0,07 0,62 0,91
ET 4,50 0,75 0,00 90,46 14,31 921,81 0,99
AF 1,81 0,35 0,00 6,10 0,28 0,58 0,63
FL 0,46 0,49 0,35
JO 0,11 0,52 0,82
Ccv -13,53 4.604,47 1,00
CF 0,98 0,43 0,02 2,67 0,97 0,42 0,02 2,65
OCA -3,19 1,30 0,01 0,04 -3,12 1,29 0,02 0,04
VIG 3,70 0,54 0,00 40,58 3,86 0,53 0,00 47,69
Intercepto -26,13 1,80 0,00 -29,70 921,81 0,97 -14,19 1,56 0,00
AIC 400,5 214,54 205,32

"CT: presenca de colmo tardio; NC: nimero de colmos; AC: Altura de colmo; GE: saliéncia da gema; DC: diametro de colmo; RC: rachadura; ET: comprimento do

entre-no; AF: arquitetura foliar; FL: florescimento; JO: presenca de jocal; CV: incidéncia de carvdo; CF: chochamento fisiolégico; OCA: ocamento; VIG: vigor da planta;

"p-valor: valores de probabilidade associados a estatistica z de Wald; “AIC: critério de informacéo de Akaike.
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Na fase T2, de acordo com os resultados obtidos, foi possivel verificar a
auséncia de efeito significativo dos caracteres NC, RC, ET, AF, FL, JO e CV no
modelo completo de regressao logistica (Tabela 1). Um novo modelo foi
ajustado (modelo reduzido) e de acordo com os valores das razdes de risco 0s
caracteres: VIG, DC, AC, GE, CF e OCA, nessa ordem, foram o0s mais
importantes no processo de selecdo massal realizado no T2 (Figura 1).

De acordo com os valores dos critérios de informacéo de Akaike (AIC),
um melhor ajuste foi observado no modelo reduzido, pois menores valores de
AIC refletem um melhor ajuste global (Akaike, 1974) (Tabela 1).

Na fase T1, conforme as razfes de risco, uma planta com mais de 5
colmos tem 1.665 vezes mais chance de ser selecionada do que uma planta
com até 5 colmos. Se a planta possuir uma gema pouco saliente, a chance de
ser selecionada é 408 vezes maior do que uma planta de gema grande. Uma
planta com entre-né uniforme tem 90 vezes mais chance de ser selecionada
em relacdo a plantas com entre-né desuniforme. Se a planta apresentar DC
considerado bom a chance de selecéo sera 85 vezes maior do que uma planta
de DC fino. Finalmente, para AC a chance de uma planta ser selecionada ao
possuir uma boa altura € 77 vezes maior do que uma planta de baixa estatura
(Tabela 1).

De acordo com os resultados apresentados, fica evidente a maior
importancia do caracter NC no processo de selecdo individual realizado no T1.
De fato, no T1, a selecdo dos melhores genétipos de cana-de-agucar pode ser
realizada com base no numero de colmos, tendo em vista que o seu efeito
direto sobre tonelada de cana por hectare € de alta magnitude (Espdésito et al.,
2012; Brasileiro et al., 2013). Pedrozo et al. (2008) observaram que plantas
com menos de 6 colmos na fase T1 apresentam baixa produtividade na fase
T2. Esses autores tém recomendado a selecdo de plantas com mais de 5
colmos na fase inicial. Porém outros caracteres também devem ser levados em
consideracdo no processo de selecdo, como AC, DC, ET e GE, de modo a
garantir que as plantas atendam as necessidades do setor produtivo.

Devido ao aumento da adocédo do plantio mecanizado, o tamanho da
gema axial passou a ter grande importancia no processo de selecdo de novos
clones. Clones com gemas grandes acarretam em maior indice de quebra de

toletes, dificultando o processo de plantio mecanizado e fazendo com que uma
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maior quantidade de mudas seja necessaria para a implantacdo da lavoura
(Figura 2).

Na fase T2, a chance do individuo ser selecionado aumenta em 47
vezes a cada unidade a mais na escala de nota para o VIG. Uma planta com
DC considerado grosso tem 9 vezes mais chance de ser selecionada do que
uma planta de diametro fino. Uma planta considerada alta tem quase 5 vezes
mais chance de ser selecionada do que uma planta de baixa estatura. As
plantas com gema pequena apresentam quase 5 vezes mais chances de
serem selecionadas do que as plantas de gema grande e as plantas que n&o
apresentam CF possuem quase 3 vezes mais chances de serem selecionadas

do que plantas com chochamento (Tabela 1).

Figura 2 - Imagens de uma gema pouco saliente (a), preferivel no plantio
mecanizado e de uma gema grande (b), caracteristica indesejada nas novas
cultivares.

A importancia dos caracteres agronbmicos sofreu influéncia das
peculiaridades inerentes as fases T1 e T2. O NC, por exemplo, foi a variavel de
maior importancia na sele¢cdo massal aplicada no T1 e ndo apresentou efeito
significativo no modelo ajustado para a selecdo praticada na fase T2 (Tabela
1). Isso se explica pelo fato da populagdo da fase T2 apresentar menor
variabilidade para o caracter numero de colmos. A selecdo de genoétipos com
elevado numero de colmos na fase T1 colabora para a menor variabilidade
para NC apoOs o primeiro ciclo de sele¢do, conforme pode ser observado na

Figura 3.
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O fato dos gendtipos no T2 serem representados em parcelas de 4
metros lineares também acaba gerando maior dificuldade para a classificacdo
dos individuos quanto as suas capacidades de perfilhamento. Devido a essa
dificuldade e a maior facilidade de classificacdo dos clones quanto ao DC, esse
caracter ganhou maior importancia e passou a ter mais influéncia na decisédo

do melhorista.
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Figura 3 - Histogramas das distribuicdes do numero de colmos por metro linear
nos genotipos avaliados nas populacdes das fases T1 (a) e T2 (b) do programa
de melhoramento genético da cana-de-acucar da UFV (PMGCA/UFV).

Por conta da dificuldade na identificacdo visual dos clones mais
produtivos na fase T2, recomendamos a contagem do numero de colmos e a
pesagem de uma amostra de 10 a 20 colmos por parcela para obtencdo da
estimativa do TCH. Quando for possivel realizar as analises tecnolégicas, a
selecao clonal também podera ser direcionada para maior TPH.

O ordenamento dos clones com base na capacidade de producao facilita
a identificacdo visual dos melhores gendtipos. Com o ordenamento para TCH
e/ou TPH é possivel direcionar a selecdo visual apenas para os clones mais
produtivos. Além da produtividade é fundamental a avaliacdo de caracteres
secundarios como vigor da planta, chochamento fisiolégico, saliéncia da gema,

intensidade de florescimento e a incidéncia de determinadas doencas.
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Utilizando esses critérios de selecdo, o melhorista poderd identificar os
melhores gendtipos com mais eficiéncia e em menor tempo.

Por conta da dificuldade na categorizacdo dos genotipos para NC, os
caracteres DC e AC ganharam maior peso na decisdo do melhorista e os
caracteres que ndo foram usados como critérios de sele¢cdo na fase T1, como
CF, OCA VIG apresentaram grande importancia na selecdo massal praticada
na fase T2 (Tabela 1).

Os modelos de regressao logistica ajustados para as fases iniciais de
selecdo foram eficientes na predicdo dos individuos a serem selecionados. No
T1, 153 individuos apresentaram probabilidade de selecdo acima de 0,5. O
modelo para a selecdo no T1 apresentou capacidade de acerto proxima de
100%. Ao considerar a capacidade preditiva da condicdo selecdo, esse
percentual foi de aproximadamente 87% (Tabela 2).

No T2, 79 individuos atingiram o limiar de selecdo. A capacidade de
acerto do modelo ajustado para a selecdo massal no T2 foi de
aproximadamente 95% e com uma capacidade preditiva da condicdo selecao
de 100% (Tabela 2).

Tabela 2 - Classificacfes pelos modelos de regressao logistica usando como
resposta a selecdo massal aplicada no T1 e no T2.

. Modelo de regressao .
Selecdo massal — T1 . Total TEA
Selecionar (1) Descartar (0)
Selecionar (1) 133 41 174
Descartar (0) 20 7.525 7.545  0,8%
Total 153 7.566 7.719
. Modelo de regressao reduzido .
Selecdo massal — T2 . Total TEA
Selecionar (1) Descartar (0)
Selecionar (1) 79 34 113
Descartar (0) 0 546 546 5,1%
Total 79 580 659

"TEA = Taxa de erro aparente em percentagem.

Visando automatizar a decisdo de selecionar ou rejeitar determinado
genotipo, foi proposta uma arvore de decisdo na selegdo de gendtipos de cana-
de-acucar na fase T2 dos programas de melhoramento genético. As regras

para obtencdo da arvore de decisdo foram formuladas visando selecionar os
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clones com maior potencial produtivo e com a menor quantidade possivel de
caracteristicas indesejaveis. Nesse trabalho, a arvore de decisdo foi obtida a
partir dos caracteres que apresentaram maior importancia no processo de
selecdo visual realizado na fase T2, juntamente com as informacdes
genotipicas para os caracteres de producdo TCH e TPH e a experiéncia do

melhorista em identificar os melhores clones (Figura 4).

| 10% melhores clones para TCH e TPH |

I 18 etapa
| Vigor maior ou igual a 3 | A
|
| 10 melhores clones para TCH e TPH | | Selecionar |
[ > 22 etapa
| Selegdo Massal |
|
| Ndo )
~
Selecionar | Chochamento |
|
32 etapa
| Gema grande | >
|
|
5im
Selecionar J

Figura 4 - Arvore de decis&o na selecéo de gendtipos na fase T2 do programa
de melhoramento genético da cana-de-acgucar da UFV (PMGCA/UFV).

De acordo com as regras geradas (Figura 4) em uma primeira etapa sao
pré-selecionados os 10% melhores clones para TCH e TPH. Na segunda etapa

todos os clones que estejam entre os 10 melhores para TCH e TPH, ou que
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apresentarem um vigor (VIG) maior ou igual a 3 e os clones que foram
considerados promissores pelo melhorista durante a selecdo massal sao
avancados para a fase T3. A terceira etapa consiste em descartar os clones
que apresentam chochamento fisiolégico e gema inadequada para o cultivo
mecanizado (Figura 4).

Os resultados da selecdo aplicada nos 659 clones da fase T2 via arvore
de decisdo podem ser observados na Tabela 3. Com a pré-selecdo dos 66
clones com as maiores meédias para TCH e TPH, 90 clones foram pré-
selecionados e a partir do processo de validacao das regras, juntamente com a
resposta gerada, 67 clones foram selecionados (Tabela 3).

Na selecéo praticada pelo método massal, 113 clones foram avancados
para a fase T3 e desses, somente 27 fazem parte dos 66 clones com as
maiores médias para TCH e TPH (Tabela 3).

Por meio do método massal a maior parte dos genétipos selecionados
apresentaram baixo potencial produtivo, consequentemente, menores ganhos
genéticos sdo esperados com o uso dessa estratégia de selecao.

Com a éarvore de decisdo sdo descartados os genoétipos com baixa
produtividade e aqueles que apresentam caracteristicas indesejaveis,
permitindo que os mais produtivos e mais préximos do ide6tipo almejado,
sejam avancados para a terceira fase de teste (T3). Portanto, essa ferramenta
deve ser incorporada nos processos de selecdo em cana-de-agUcar e em
outras espécies de propagacéao vegetativa.

As regras a serem usadas na construcdo da arvore de decisdo podem
sofrer alteracdes a depender das condi¢des climaticas de cada ano agricola, da
incidéncia de determinada doenca nos locais de conducdo dos experimentos e
também dos objetivos e critérios considerados mais importantes por cada
programa de melhoramento genético.

A aplicacdo da arvore de decisdo na selecdo de cana-de-acUcar pode
ser automatizada no campo. Consequentemente, a tomada de decisdo podera
ser realizada de forma mais rapida e eficiente, direcionando a avaliacdo de
caracteres secundarios apenas para 0S genotipos com maior potencial

produtivo.
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Tabela 3 - Clones com as maiores médias para TCH e TPH, classes (SIM ou
NAO) para os caracteres agrondmicos usados na selecdo via arvore de
deciséo, ordem dos clones (1 a 66) para TCH e TPH e o resultado (1 = selecéo
e 0 = rejeicdo) da selecdo massal (SM) e via Arvore de Decisdo (AD).

CLONE GE CF VIG SM TCH TPH AD CLONE GE CF VIG SM TCH TPH AD
UFV10590 NAO NAO 3 1 1 61 1 UFV10392 SIM NAO 2 0 45 32 0
UFV10334 NAO NAO 1 O 2 2 1 UFV10573 NAO NAO 2 0 46 147 1
UFV10438 SIM NAO 1 O 3 70 1 UFV10113 SIM SIM 1 0 47 15 0
UFV10621 SIM NAO 1 O 4 1 UFV10546 NAO SIM 2 1 48 200 1
UFV10620 NAO NAO 4 1 5 1 UFV10285 NAO SIM 2 0 49 203 O
UFV10543 SIM SIM 1 0 6 22 1 UFV10402 SIM NAO 1 0 50 28 O
UFV10157 NAO SIM 1 O 7 59 1 UFV10111 NAO NAO 3 1 51 124 1
UFV10422 SIM NAO 2 O 8 168 1 UFV10902 NAO NAO 3 1 53 46 1
UFV10147 NAO NAO 1 O 9 41 1 UFV10530 SIM SIM 1 0 54 10 1
UFV10735 NAO NAO 1 0 10 177 1 UFV10371 NAO SIM 1 0 55 183 0
UFV10364 SIM SIM 2 0 11 5 1 UFV10491 NAO NAO 1 0 5 29 1
UFV10732 NAO NAO 3 1 12 55 1 UFV10280 NAO SIM 2 0 57 12 0
UFV10665 NAO NAO 2 1 13 3 1 UFV10759 NAO NAO 1 0 58 101 1
UFV10512 NAO NAO 2 1 14 17 1 UFV10781 NAO NAO 3 1 59 62 1
UFV10365 SIM NAO 1 0 15 4 1 UFV10778 NAO NAO 3 1 60 63 1
UFV10366 NAO NAO 2 1 16 14 1 UFV10727 NAO NAO 3 1 61 664 1
UFV10633 NAO NAO 2 0 17 65 1 UFV10240 NAO NAO 2 0 62 25 1
UFV10619 NAO NAO 2 0 18 360 1 UFV10260 NAO NAO 2 0 63 67 1
UFV10378 NAO NAO 3 0 19 18 1 UFV10703 NAO NAO 1 0 64 83 1
UFV10936 SIM NAO 2 0 20 7 1 UFV10445 NAO NAO 3 1 65 60 1
UFV10598 NAO NAO 1 0 21 20 1 UFV10562 NAO SIM 3 1 66 38 1
UFV10737 SIM NAO 1 0 22 27 O UFV10178 SIM NAO 1 0 73 45 0
UFV10283 SIM NAO 2 0 23 21 O UFV10193 NAO NAO 1 0 78 58 1
UFV10355 NAO NAO 1 0 24 16 O UFV10393 NAO NAO 2 1 79 42 1
UFV10341 SIM NAO 1 0 25 11 0 UFV10459 SIM NAO 3 1 80 5 1
UFV10792 NAO NAO 2 1 26 9 1 UFV10137 NAO SIM 1 0 8 24 0
UFV10791 NAO NAO 2 0 27 23 1 UFV10605 NAO NAO 3 1 8 5 1
UFV10416 NAO NAO 3 1 28 8 1 UFV10612 SIM NAO 1 0 8 54 0
UFV10559 NAO NAO 1 0 29 31 1 UFV10397 NAO NAO 3 1 88 5 1
UFV10411 NAO NAO 2 1 30 76 1 UFV10751 SIM NAO 3 1 9 66 1
UFV10538 NAO SIM 3 1 31 115 1 UFV10505 NAO NAO 2 0 97 39 1
UFV10729 NAO SIM 2 1 32 68 1 UFV10461 NAO NAO 2 0 100 36 1
UFV10502 NAO NAO 2 0 33 208 1 UFV10278 SIM NAO 1 0 109 51 ©
UFV10434 NAO NAO 2 0 34 89 1 UFV10920 SIM SIM 1 0 111 48 0
UFV10723 NAO NAO 3 1 3 351 1 UFV10497 NAO NAO 2 0 115 33 1
UFV10777 NAO NAO 2 0 36 19 1 UFV10433 NAO NAO 1 0 119 26 1
UFV10664 NAO NAO 2 0 37 47 1 UFV10440 NAO NAO 1 0 125 35 1
UFV10644 NAO SIM 1 0 38 40 O UFV10545 NAO SIM 1 0 132 37 O
UFV10617 NAO NAO 2 1 39 13 1 UFV10177 NAO NAO 1 0 134 49 1
UFV10325 NAO SIM 2 0 40 106 O UFV10223 NAO SIM 1 0 150 44 0
UFV10640 SIM NAO 2 0 41 119 0 UFV10734 SIM NAO 3 1 163 43 1
UFV10136 NAO NAO 1 0 42 6 1 UFV10625 NAO NAO 1 0 169 34 1
UFV10721 SIM SIM 1 0 43 116 0 UFV10105 NAO NAO 2 0 177 57 1
UFV10718 NAO SIM 1 0 44 84 0 UFV10462 NAO SIM 1 0 194 30 O
UFV10386 NAO NAO 2 0 206 64 1 UFV10210 NAO NAO 1 0 199 53 1

Total selecionado

N
~

o))
J

GE: saliéncia da gema, CF: chochamento fisiolégico e VIG: vigor da planta.
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4. CONCLUSAO

Com base na analise de regressado logistica, foi possivel avaliar a
importancia dos caracteres agrondmicos no processo de selecdo massal e
predizer os individuos selecionaveis nas fases T1 e T2. Além disso, a arvore de
decisdo demonstra potencial para ser utilizada na selecdo clonal da fase T2
dos programas de melhoramento genético da cana-de-agucar, visando facilitar
a identificacdo dos melhores genatipos.

Os caracteres numero de colmos, saliéncia da gema e comprimento do
entre-n6 foram os de maior importancia no processo de selecdo massal
realizado no T1. Vigor da planta, diametro de colmo e altura de colmo foram os

mais importantes na selecéo do T2.
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1. NOVAS ESTRATEGIAS

Visando contribuir com o sucesso dos programas de melhoramento
genético da cana-de-acUcar algumas sugestbes de novos procedimentos sdo
apresentadas a seguir. As novas estratégias podem ser incorporadas de forma
completa ou parcial objetivando aumentar a precisdo e a rapidez durante os
processos de selecdo nas fases iniciais (T1 e T2).

Um dos procedimentos que pode ser adotado € o sistema de semeio e
plantio denominado Tapetinho (RIDESA, 2013). Essa estratégia permite avaliar
milhdes de seedlings em uma area experimental bastante reduzida (1.000m2 =
4.000.000 de seedlings).

Como forma de adaptar o sistema Tapetinho a selecdo de familias,
propomos inicialmente a realizacdo da selecdo apenas dentro de familias,
cinco meses apdés o0 semeio (semeio em julho e selecdo em dezembro),
visando obter 200 seedlings por familia para implantacdo do T1 colmo - sem
repeticdo (convencional) em uma area experimental maior (40.000m2 = 40.000
clones). Cada sulco do T1 convencional deve ser formado por 200 plantas de
uma determinada familia, ou seja, cada sulco representando uma familia.

O T1 convencional deve ser cortado em julho do ano seguinte para
acelerar a soca. Em fevereiro do segundo ano, um colmo de cada touceira do
T1 convencional deve ser utilizado para a implantacédo dos ensaios de familias
(T1 colmo) e em julho deve ser cortado novamente para a selegdo ser
realizada na ressoca.

O T1 colmo deve ser implantado em cada local com 3 a 6 repeticdes por
familia. Como sé@o necessarios cinco colmos para cada repeticdo (parcela), 30
colmos por familia séo suficientes para a instalacdo de cada experimento com
6 repeticées. Com o plantio de 200 clones por familia no T1 convencional, seria
possivel avaliar cada familia em 6 locais retirando apenas 1 colmo de cada
touceira. A implantacdo de ensaios de familias em varios locais aumentaria a
acuracia e as interacbes GxA poderiam ser melhor exploradas. Para a
avaliacdo de 200 familias seria necessario uma area de aproximadamente
10.000m2 por localidade.

Os ensaios de familias devem ser avaliados nas fases de cana planta.

As parcelas devem ser colhidas sempre que possivel de forma integral, ou
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seja, com a pesagem de toda a parcela. Apés o ordenamento das familias com
base no TCH, deve-se praticar a sele¢cdo apenas dentro das melhores familias.

A selecdo dentro deve ser realizada no T1 convencional, no estagio de
cana ressoca. Nessa selecdo deve-se amostrar de 25 a 50 clones dentro das
melhores familias. Preferencialmente, deve-se buscar selecionar um mesmo
ndmero de plantas em cada familia, de forma a diminuir os efeitos do
desbalanceamento experimental na fase T2.

Os clones selecionados no T1 convencional sdo avancados para o T2 no
delineamento em blocos aumentados (Souza et al., 2006; Peternelli et al.,
2009). Inicialmente, devido ao baixo nimero de gemas disponiveis para plantio,
o T2 deve ser implantado apenas no local onde for realizada a selecéo dentro
de familias, ou seja, no mesmo local onde o T1 convencional for instalado.

No T2 as melhores familias e os melhores individuos poderdo ser
avaliados novamente e com a possibilidade da pesagem de todas as parcelas
de forma integral. Consequentemente, na selecdo do T2 o BLUP individual
(BLUPI) podera ser aplicado, pois sera possivel fazer uso das informacdes de
gendtipos e das familias na estimativa das médias para TCH e TPH. Além
disso, essa seria uma populacao potencial para aplicacao da sele¢cdo genémica
ampla (GWS), pois nessa fase os clones das melhores familias podem ser
fenotipados com mais eficiéncia.

Pensando em um programa de melhoramento que avalia
aproximadamente 100 familias por ano e seguindo a recomendacao de
amostrar 50 individuos por familia (Resende e Barbosa, 2006) em 40% das
melhores familias de cana-de-acucar (Stringer et al., 2011), a populacdo de
fenotipagem e genotipagem (T2) seria constituida de 2.000 individuos, nimero
suficiente para a aplicacdo da GWS (Resende et al., 2011).

Apl6s o estagio de cana planta, deve ser realizado o corte do
experimento para implantacdo de outros T2 nos outros locais onde as familias
foram avaliadas inicialmente. Apds dois anos de avaliagdo de cada T2, 10%
dos melhores clones em cada local serdo avancados para a fase T3 que
podera ser instalada em mais locais.

Os melhores clones selecionados no T2 participardo dos futuros
cruzamentos para a obtencdo de novas populagbes segregantes. Com a

possibilidade de genotipagem e aplicacdo da selecdo gendmica, apos a

50



validacdo dos marcadores associados com as caracteristicas de interesse, a
selecdo poderé ser praticada na fase juvenil, com base nos genétipos obtidos
logo depois do semeio das familias, sem a necessidade de realizacdo da
avaliacao fenotipica nas proximas geracdes recombinantes.

Essas estratégias usariam as informac¢des de interacdo GxA desde a
fase T1, ou seja, as familias e clones serdo selecionados de forma a explorar
ao maximo a interacdo GxA, proporcionando maiores ganhos genéticos para
cada ambiente. Todo o0 esquema de selecdo sugerido para aumentar a
eficiéncia dos programas de melhoramento da cana-de-aglcar € apresentado
na Figura 1.

Semeio e genotipagem Cruzamentos

|

‘ Semeio Sistema Tapetinho

Familia 1 Familia 2 Familia 3 Familia n

* 4,000,000
seediings

Teste 1- Convencional (T1)

\l\//\

Selecdo de 200 clones por familia

Familia 1

Familia 2

. * 200 clones por
Familia 3 familla

Selegdo assistida por marcadores

| Familia n
w
.
8 y
[
L | T | Avaliagdo de Familias (T1 - colma) ‘ ~30 clones por familiae local
g
T
: | l
g‘ Local 1 Local 2 ‘ Local n |(——| Selecdo de familias via BLUP |
[1]
n

Dedpvcomas |, <] selegéo viaBLUPI  GWs |
;ngnlmudonu

3melhores clones de

L > adaloen ‘Fase experimental (FE) ‘

Figura 1 - Esquema de integracao de diferentes procedimentos experimentais
e estratégias de selecdo para o aumento da eficiéncia dos programas de
melhoramento genético da cana-de-acucar. Fonte: Autor.

51



A integracdo das varias estratégias apresentadas pode tornar os
programas de melhoramento da cana-de-acuUcar mais eficientes na selecao
tanto das melhores familias quanto dos melhores individuos, pois havera um
aumento da precisao nas etapas iniciais de selecdo sem perder a agilidade

necessaria para o lancamento de novas cultivares.
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CONCLUSOES GERAIS

Dentre as estratégias aplicadas na fase T1, a selecédo via BLUP-seq foi a
gue mais contribuiu com clones de maiores médias para TCH e TPH no T2,
seguido do BLUPIS, selecao via NC, Massal-1 e Massal-2.

Os métodos visuais acarretam em maior pressdo de sele¢do, diminuindo
as chances de selecionar os melhores gendétipos.

A arvore de decisdo demonstrou potencial para ser utilizada na selecéo
clonal da fase T2 dos programas de melhoramento genético da cana-de-
acucar, visando facilitar a identificagdo dos melhores genotipos.

Os caracteres numero de colmos, saliéncia da gema e comprimento do
entre-nd foram os de maior importancia no processo de selecdo massal
realizado no T1. Vigor da planta, didmetro de colmo e altura de colmo foram os
mais importantes na selecao do T2.

As novas estratégias propostas poderdo aumentar a precisdo nas etapas
iniciais de selecdo sem que ocorra acréscimo no tempo necessario para o

langamento de novas cultivares.
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ANEXO 1 - Mapa de campo do experimento 1

Familias 1 a 18 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repeticdes do experimento 1
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planta morta; @ = planta selecionada pelo Massal-1; @ = planta selecionada pelo MassaI—Z;l
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ANEXO 2 - Mapa de campo do experimento 2

Familias 19 a 36 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repetic6es do experimento 2
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planta morta; @ = planta selecionada pelo Massal-1; ® = planta selecionada pelo Massal-2; u = planta selecionada pelo Massal-1 e Massal-2; e = planta selecionada por todos os métodos.
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ANEXO 3 - Mapa de campo do experimento 3

Familias 37 a 54 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repeticdes do experimento 3
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planta morta; e = planta selecionada pelo Massal-1; ® = planta selecionada pelo Massal-2; u = planta selecionada pelo Massal-1 e Massal-2; e = planta selecionada por todos os métodos.
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ANEXO 4 - Mapa de campo do experimento 4

Familias 55 a 72 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repeticdes do experimento 4
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planta morta; @ = planta selecionada pelo Massal-1; ® = planta selecionada pelo Massal-2; u = planta selecionada pelo Massal-1 e Massal-2; @ = planta selecionada por todos os métodos.
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ANEXO 5 - Mapa de campo do experimento 5

Familias 73 a 90 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repeticdes do experimento 5
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planta morta; @ = planta selecionada pelo Massal-1; ® = planta selecionada pelo Massal-2; u = planta selecionada pelo Massal-1 e Massal-2; e = planta selecionada por todos os métodos.
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ANEXO 6 - Mapa de campo do experimento 6

Familias 91 a 108 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repeti¢des do experimento 6
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planta morta; e = planta selecionada pelo Massal-1; ® = planta selecionada pelo Massal-2; u = planta selecionada pelo Massal-1 e Massal-2; e = planta selecionada por todos os métodos.
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ANEXO 7 - Mapa de campo do experimento 7

Familias 109 a 126 e as testemunhas 127 e 128 nas 6 repeticdes do experimento 7

planta selecionada pelo Massal-1 e Massal-2; @ = planta selecionada por todos os métodos.
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planta morta; @ = planta selecionada pelo Massal-1; ® = planta selecionada pelo Massal-2; u
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ANEXO 8 - Familias de meio-irmaos avaliadas e seus respectivos c6digos usados no

mapa de campo.

Familia Cédigo Familia Cédigo Familia Cadigo
RB992538 x 7 1 RB021728 X 44 UFV04479 87
RB982639 x ? 2 RB971747  x 45 RB835486 88
RB951541 x 7 3 RB943066 X 46 UFV02180 89
SP87-365 x ? 4 RB941009  x 47 RB946915 90
SP83-2847 x 7 5 RB963183 X 48 RB912525 91
RB972734 x ? 6 RB021722  x 49 RB9629 92
RB987957 x ? 7 LAICA98-208 x 50 UFV02186 93
RB92533 x 7 8 RB963043 X 51 RB967561 94
RB882980 x ? 9 RB988090  x 52 RB983149 95

C0O419 x 7 10 LAICA94-813 x 53 RB051501 96
RB951584 x ? 11 RB885007  x 54 RB946900 97
LAICA00-301 x ? 12 LAICA98-213 x 55 RB01478 98
RB972655 x ? 13 RB963193  x 56 RB01623 99
RB943414 x 7 14 RB962560 X 57 RB01640 100
RB943365 x ? 15 RB892783 X 58 RB011519 101
RB992529 x ? 16 RB882534 X 59 RB011535 102
RB972817 x ? 17 RB896387 X 60 RB011540 103
RB987931 x ? 18 RB971744 X 61 RB017914 104
RB863129 x ? 19 RB99395 x 62 RB040822 105
RB973769 x ? 20 RB998132  x 63 RB040829 106
RB962794 x ? 21 SP79-3132  x 64 RB9620 107
RB935744 x ? 22 RB992565  x 65 RB961012 108
RB936109 x ? 23 SP79-2233  x 66 RB961517 109
RB979539 x ? 24 RB987928  x 67 RB961538 110
RB962932 x ? 25 RB027063 X 68 RB961542 111
RB83160 x ? 26 RB987857 X 69 RB961554 112
CP69-1062 x ? 27 RB977617 X 70 RB965581 113
RB931511 x ? 28 RB961552 X 71 RB96502 114
C0285 x ? 29 RB943352  x 72 RB97301 115
RB021740 x ? 30 RB992584 X 73 RB971739 116
RB987933 x ? 31 RB988079 X 74 RB011715 117
RB962933 x ? 32 RB963191 X 75 RB040812 118
RB972610 x ? 33 RB977625 X 76 RB040814 119
RB962732 x ? 34 RB998118 X 77 RB040818 120
RB969532 x ? 35 UFV02264  x 78 F150 121
RB987983 x ? 36 RB946015 X 79 RB040811 122
VAT90-212 x ? 37 RB992546  x 80 RB988137 123
RB867515 x ? 38 UFV031 X 81 RB975941 124
RB941582 x ? 39 RB972604  x 82 RB975949 125
IAC86-3034 x ? 40 RB997984  x 83 RB01461 126
RB972797 x 7 41 RB988113 X 84 RB011532 127
RB931611 x ? 42 RB988556  x 85 SP80-3250 128
RB963240 x ? 43 RB92596 x 86
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