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RESUMO

VIDAL, Ana Kesia Faria; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro; fevereiro de 2022; PROSPEC(;AO DE GENOTIPOS DE CAPIM-
ELEFANTE PARA FINS ENERGETICOS COM BASE EM ANALISE
MULTIVARIADA E MODELOS MISTOS; Orientador: Prof. Rogério Figueiredo
Daher; Conselheiros: Prof. Messias Gonzaga Pereira e Prof. Marcelo Vivas.

A Universidade Estadual do Norte fluminense Darcy Ribeiro (UENF) tem
desenvolvido estudos com a cultura do capim-elefante (Pennisetum purpureum,
syn. Cenchrus purpureus), selecionando genotipos especificamente para producao
de energia. O capim-elefante € uma espécie que tem grande importancia
forrageira, porém, nos ultimos anos, despontou como uma cultura promissora para
producédo de energia por apresentar alta producao de biomassa, perenidade, rapido
crescimento, ampla adaptacéo, elevado teor de fibras, alta relacdo C/N e elevado
poder calorifico. Por se tratar de uma planta perene, para o melhoramento da
espécie, ha um dispéndio de varias etapas, que envolvem desde o
desenvolvimento de populacdes até o lancamento de cultivares e longos ciclos de
melhoramento. O presente estudo teve como objetivos avaliar a divergéncia
genética entre gendotipos oriundos de familias de meios-irméos de capim-elefante e
selecionar, via modelos mistos, 0s genoétipos que apresentem caracteristicas
superiores para producdo de energia. O experimento foi implantado em uma éarea
experimental pertencente a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro (UENF), localizada nas dependéncias do Centro Estadual de Pesquisas em

Agroenergia e Aproveitamento de Residuos (CEPEAAR), da Estacdo Experimental

Vi



da PESAGRO-RIO, em Campos dos Goytacazes, RJ. O delineamento
experimental utilizado foi o de blocos casualizados com trés repeticdes. Foram
avaliadas 9 familias de meios-irméaos e 8 plantas por parcela. No primeiro capitulo,
foram feitos uma analise de componentes principais e 0 agrupamento
hierdrquico com base em componentes principais (HCPC). As analises aplicadas
para obtencdo dos componentes e agrupamento foram feitas no software R. No
segundo capitulo, foram feitas a analise de deviance, a estimacdo dos parametros
genéticos e do coeficiente de repetibilidade e a predi¢do dos ganhos entre e dentro
das familias pela metodologia REML/BLUP. Foi utilizado o modelo 8 do programa
computacional SELEGEM - REML/BLUP. De acordo com as analises feitas no
primeiro capitulo, o agrupamento hierarquico propiciou a formacéo de trés grupos
distintos, sendo 0s cruzamentos entre 0s genotipos do grupo 3 aqueles que
apresentaram alta producédo de matéria seca e altura com genétipos dos grupos 1 e
2, de modo a obter gendtipos que tém, além de alta producdo de matéria seca,
menor namero de perfilhos, maior diametro de colmo, caracteristicas desejaveis
na cultura visando a producdo de biomassa energética. Existe ampla variabilidade
dentro das familias, tendo em vista que todas apresentam genoétipos promissores
gue se agruparam em diferentes grupos. No segundo capitulo, os coeficientes de
repetibilidade encontrados com dois cortes de avaliacdo foram considerados altos,
indicando a realizacdo de apenas duas medi¢cdes para estimar o valor real dos
gendtipos, com confiabilidade acima de 60% para as caracteristicas ALT e NP e
acima de 80% para PMS. Dezesseis genotipos foram identificados e selecionados
por apresentarem potencial produtivo, sendo eles os gendtipos 25, 31, 32, 35 e 37
(familia 2), 93 (familia 4), 100 (familia 5), 132, 138 e 143 (familia 6), 195 e 196
(familia 8), 206, 208, 211 e 212 (familia 9). Esses gendtipos podem ser utilizados
como genitores nos programas de melhoramento genético do capim-elefante

visando a producédo de bioenergia.
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ABSTRACT

VIDAL, Ana Kesia Faria; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro; February 2022; PROSPECTING ELEPHANT GRASS GENOTYPES FOR
ENERGY PURPOSES BASED ON MULTIVARIAL ANALYSIS AND MIXED
MODELS; Advisor: Prof. Rogério Figueiredo Daher; Committe Membrers: Prof.
Messias Gonzaga Pereira and Prof. Marcelo Vivas.

The Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) has
developed studies with the culture of elephant grass (Pennisetum purpureum, syn.
Cenchrus purpureus), selecting genotypes specifically for energy production.
Elephant grass is a species that has great forage importance, however, in recent
years, it has emerged as a promising crop for energy production due to its high
biomass production, perenniality, rapid growth, wide adaptation, high fiber content,
high C/N and high calorific value. As it is a perennial plant, for the improvement of
the species, there is an expenditure of several stages, which involve from the
development of populations to the launch of cultivars and long cycles of
improvement. The present study aimed to evaluate the genetic divergence between
genotypes from half-sib families of elephant grass and to select, via mixed models,
the genotypes that present superior characteristics for energy production. The
experiment was implemented in an experimental area belonging to the
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), located on the
premises of the Centro Estadual de Pesquisas em Agroenergia e Aproveitamento
de Residuos (CEPEAAR), da Estacdo Experimental da PESAGRO-RIO, in Campos
dos Goytacazes, RJ. The experimental design used was randomized blocks with
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three replications. Nine half-sib families and eight plants per plot were evaluated. In
the first chapter, a principal components analysis and hierarchical clustering based
on principal components (HCPC) were performed. The analyzes applied to obtain
the components and grouping were carried out in the R software. In the second
chapter, the deviance analysis, the estimation of genetic parameters and the
repeatability coefficient and the prediction of gains between and within families were
carried out by the REML/ BLUP Model 8 of the computer program SELEGEM -
REML/BLUP was used. According to the analyzes carried out in the first chapter,
the hierarchical grouping allowed the formation of three distinct groups, and the
crosses between the genotypes of group 3 were those that showed high production
of dry matter and height with genotypes of groups 1 and 2, so to obtain genotypes
that have, in addition to high dry matter production, a smaller number of tillers, a
larger stem diameter, desirable characteristics in the crop aiming at the production
of energetic biomass. There is wide variability within the families, considering that
all have promising genotypes that clustered in different groups. In the second
chapter, the repeatability coefficients found with two evaluation cuts were
considered high, indicating the performance of only two measurements to estimate
the real value of the genotypes, with reliability above 60% for the ALT and NP traits
and above 80% for PMS. Sixteen genotypes were identified and selected for
presenting productive potential, being genotypes 25, 31, 32, 35 and 37 (family 2),
93 (family 4), 100 (family 5), 132, 138 and 143 (family 6), 195 and 196 (family 8),
206, 208, 211 and 212 (family 9). These genotypes can be used as parents in

elephant grass genetic improvement programs aimed at producing bioenergy.



1. INTRODUCAO

A utilizacdo de combustiveis fosseis tem sido amplamente criticada pelos
impactos ambientais por eles provocados. Em virtude disso, assuntos
relacionados ao meio ambiente, principalmente o aumento dos niveis de CO:
atmosférico e o consequente impacto no aquecimento global, tém dado forca a
criacdo de politicas ambientais que visem a utilizacdo de energias menos
agressivas ao meio ambiente.

A XXVI Conferéncia do Clima (COP 26), realizada em Glasgow, na
Escocia em 2021, implementou esfor¢os para reducédo de emissdes de carbono e
contencdo dos efeitos do aquecimento global. Nesta Conferéncia, ficou decidido
gue todos os 198 paises que participaram do evento estdo obrigados a informar
detalhadamente as emissfes de gases de efeito estufa (GEE) até 2024,
permitindo elaborar planos de reducéo efetivos. Entre as formas para reducao da
das emissdes de CO, abordadas na COP, esta a utilizacdo de bioenergia (Ryan e
Rothman, 2021).

Levando em consideracdo o clima, o Brasil apresenta grande potencial
para utilizacdo de matrizes energéticas renovaveis, sendo a utilizacdo da
biomassa como fonte de energia uma das alternativas que melhor contemplam a
vocacao natural do Brasil. O Brasil € o pais com melhor localizacdo geogréfica e
condicdes climaticas para esta finalidade, porém seu uso estd aquém do seu
potencial produtivo (Escobar e Coelho, 2013).

O capim-elefante (Pennisetum purpureum, syn. Cenchrus purpureus) é
uma espécie de capim tropical perene com ampla variagédo fenotipica em relagéo
as caracteristicas botanicas e a importancia como forrageira (Vidal et al., 2021).



Nos ultimos anos, esta cultura despontou como promissora para producdo de
energia por apresentar alta producdo de biomassa, perenidade, rapido
crescimento, ampla adaptacgéo, elevado teor de fibras, alta relagdo C/N e elevado
poder calorifico. Podendo ser utilizado para abastecer caldeiras, serve como
matéria-prima de etanol celulésico, chamado de 22 geracdo, além de se
transformar em lenha ecolégica (Chies, 2008; Fontoura et al., 2015; Rocha et al.,
2015; Vidal et al., 2017).

Apesar de todas as suas potencialidades, o maior desafio para os
melhoristas é a obtencdo de cultivares que sejam selecionadas especificamente
para producdo de energia, tendo em vista que as caracteristicas desejaveis para
esta funcdo sao totalmente diferentes daquelas desejaveis para alimentacéo
animal. Neste ambito, o melhoramento genético vegetal, quando bem conduzido,
apoiado e direcionado para a busca de resultados praticos, € uma das melhores
alternativas para o desenvolvimento de novas cultivares.

Neste sentido, vale destacar a importancia do Programa de Melhoramento
Genético do Capim-Elefante na UENF, que vem sendo conduzido desde 2007,
tendo por objetivo desenvolver gendtipos adaptados as condicbes
edafoclimaticas da regido Norte Fluminense, voltados tanto para producdo animal
como para producédo de energia (Lima et al., 2011; Rossi et al., 2014; Daher et al.,
2014; Menezes et al., 2014; Oliveira, et al., 2014; Santos et al., 2014, Rocha, et
al., 2015; Sousa et al., 2016; Freitas et al., 2018; Silva et al., 2020; Gravina et al.,
2020; Vidal et al., 2022).

Porém, por se tratar de uma planta perene, para o melhoramento da
espécie, hd um dispéndio de varias etapas, que envolvem desde o
desenvolvimento de populacdes até o lancamento de cultivares e longos ciclos de
melhoramento. Diante disso, 0 melhoramento genético do capim-elefante devera
considerar o uso de novos critérios de selecdo e a exploracdo da variabilidade
existente na propria espécie (Pereira et al., 2018).

O procedimento de selecdo de materiais genéticos que apresentem
respostas favoraveis ao maior numero de caracteristicas de interesse com
eficiéncia € muito importante para os programas de melhoramento. Dessa forma,
técnicas de analises multivariadas possibilitam ao melhorista apontar os genotipos
potenciais para serem utilizados em cruzamentos nos programas de
melhoramento genético, facilitando, consequentemente, a selecdo de materiais
promissores, indicando quais genotipos que sob selecdo proporcionam a maior
magnitude de ganhos genéticos para as caracteristicas de interesse, em fungéo



da divergéncia genética entre os genitores utilizados no cruzamento (Tobar-Tosse
et al., 2015).

Neste contexto, ap0s a obtencdo dos cruzamentos, para avaliacdo da
progénie, a selecdo entre e dentro de familias surge como opc¢des, pois seleciona
tanto as melhores familias quanto os melhores gendtipos dentro das familias
(Cruz et al., 2014). Porém é importante que durante a selecdo, o melhorista utilize
metodologias com maior acuracia estatistica, principalmente quando se trabalha
com caracteristicas com ampla variabilidade genética (Andrade et al., 2016).

A melhor predicdo nédo viesada (BLUP), proposta por Henderson (1985)
com uso de componentes de variancia estimados via maxima verossimilhanca
restrita (REML) (Patterson e Thompson, 1971), contempla simultaneamente as
informacdes de familia e de genotipo com elevados valores genotipicos, gerando,
com isso, maior probabilidade de selecdo de clones potenciais (Xavier et al.,
2014).

Embora haja hibridos em fase final de teste para lancamento de
cultivares, existe a necessidade de obtenc&o de mais hibridos visando a producao
de biomassa energética. Sendo assim, em continuacdo ao programa de
melhoramento genético do capim-elefante, no presente trabalho foram feitos um
estudo de diversidade genética por meio no agrupamento hierarquico com base
em componentes principais e a estimacao dos parametros genéticos e predicao
de valores genéticos em nove familias de meios-imdos de capim-elefante via
metodologia de modelos mistos.

As progénies mais produtivas e divergentes serdo selecionadas como
genitores para avancar geracao e dar continuidade ao melhoramento do capim-
elefante. O objetivo do programa de melhoramento serd fazer cruzamentos
controlados entre os genotipos pertencentes as familias de meios-irmaos para
avancar geracao com novas familias de irmaos-completos de capim-elefante. A
obtencdo de mais combinacfes promissoras € feita na expectativa de contribuir
para a futura recomendacdo de hibridos cada vez melhores, que redunam
potencial superior para caracteres de interesse para producéo de bioenergia.



2.1.

2. OBJETIVOS

Objetivo geral

Avaliar a divergéncia genética entre familias de meios-irmaos de capim-

elefante, bem como selecionar, via modelos mistos, os gendtipos que se

apresentem superiores para producao de energia.

2.2.

a)

b)

c)

d)

Objetivos especificos
Avaliar a estrutura de variacao via componentes principais dos genotipos de
capim-elefante;
Analisar por meio do agrupamento hierarquico a formagcdo de grupos
distintos dos 216 gendtipos de capim-elefante;
Estimar os componentes de variancia das familias de meios-irmaos
utilizando a metodologia REML;
Predizer os valores genéticos das familias de meios-irmaos pela melhor
predicéo linear ndo viesada (BLUP); e
Verificar, via modelos mistos, a repetibilidade das variaveis avaliadas em

dois cortes.



3. CAPITULOS

3.1. DIVERSIDADE GENETICA EM FAMILIAS DE MEIOS-IRMAOS DE
CAPIM-ELEFANTE USANDO AGRUPAMENTO HIERARQUICO COM BASE
EM COMPONENTES PRINCIPAIS

3.1.1. INTRODUCAO

Com o aumento da populacdo e das inovacdes tecnoldgicas, espera-se
gue o consumo de energia aumente rapidamente nos préximos anos (Coyle e
Simmons, 2014). Este aumento no consumo causara o esgotamento dos recursos
de combustiveis fosseis ndo renovaveis e 0 aquecimento global. Os combustiveis
fésseis representam 81% do fornecimento total de energia primaria em todo o
mundo. As energias renovaveis contribuiram com apenas 13,8% na oferta de
energia primaria em 2018 (Statistics, 2019).

A biomassa como fonte de energia renovavel desempenha papel vital
para atender a demanda global em diversos setores, fornecendo 55,6% da
energia renovavel, com uma participacdo significativa em todos os continentes
(Statistics, 2019). Nesse contexto, 0 uso da biomassa para producéo de energia
se apresenta como uma fonte promissora, sendo necessdria a busca por novas

fontes de biomassa.



Entre as culturas utilizadas para producdo de energia a partir da
biomassa, o capim-elefante [Cenchrus purpureus (Schumach.) Morrone] vem
ganhando destaque pela sua elevada producdo de matéria seca, de 59,26 t.ha
ano (Silva et al., 2020), e pelo seu rapido crescimento, sendo seu corte feito
aos 10 meses (Vidal et al., 2022). Porém, mesmo com a relevancia da cultura,
ainda é necessério avancar nas pesquisas voltadas ao desenvolvimento de novas
cultivares.

Nos programas de melhoramento genético, novas cultivares séo obtidas a
partir de cruzamentos, cujos genétipos obtidos apresentam variabilidade
genética, possibilitando a identificacdo de gendtipos superiores com
caracteristicas importantes para producédo de energia (Rodrigues et al., 2017).
Neste contexto, faz-se necessario conduzir estudos que propiciem o
entendimento da diversidade genética da cultura, com o intuito de auxiliar a
realizacdo dos cruzamentos, contribuindo para o desenvolvimento de novas
cultivares de capim-elefante que podem ser obtidas pelo avanco de geracoes.

Para selecdo de genitores, geralmente sao feitos estudos distintos para
avaliacdes de variabilidade genética e de desempenho agronémico (Oliveira et al.,
2014; Rocha et al., 2015). Para este trabalho, empregamos uma metodologia que
faz 0 agrupamento hierarquico em componentes principais, combinando uma
analise fatorial e um processo de agrupamento posterior, com base na
classificacado hierarquica de Ward. Com a utilizacdo desta técnica, € possivel
associar desempenho agronémico e de diversidade em uma Unica analise (Rocha
et al., 2013), fazendo a avaliacdo simultanea de todos os gendtipos em estudo,
com reducdo da dimensionalidade original do conjunto de dados e minima perda
de informacao.

Levando em consideracdo a importancia da cultura e as vantagens na
utilizacdo desta técnica, objetivou-se, neste trabalho, quantificar a divergéncia
genética de nove familias de meios-irméos visando a identificacdo de gendtipos
com maior divergéncia genética e potencial produtivo para hibridacao, utilizando a

metodologia do agrupamento hierarquico com base em componentes principais.



3.1.2. REVISAO DE LITERATURA

3.1.2.1. Aspectos gerais da cultura do capim-elefante

O capim-elefante foi inicialmente descrito e classificado taxonomicamente
como Pennisetum purpureum Schumach (Stapt e Hubbard, 1934; Pereira et al.,
2016), e apds as mudancas no género, foi proposta a mudanca na denominacgao
da espécie para Cenchrus purpureus (Schumach.) Morrone. Atualmente, é
considerado pertencente a familia Poaceae, subfamilia Panicoideae, tribo
Paniceae, a qual reune os mais importantes géneros de plantas forrageiras
tropicais, como Urochloa, Megathyrsus, Setaria, entre outras (Chemisquy et al.,
2010).

Identificada no inicio do século XX pelo Coronel Napier (Cavalcante e
Lira, 2010), o capim-elefante tem como centro de origem e variabilidade genética
uma extensa area da Africa tropical, compondo as principais areas de
biodiversidade os territérios da Guiné, Mocambique, Angola, Zimbabue e sul do
Quénia (Ferreira e Pereira, 2005).

Foi introduzido no Brasil, em 1920, no Rio Grande do Sul, com estacas
provenientes dos Estados Unidos, tendo uma segunda introdug¢do ocorrido em
1921, com estacas oriundas de Cuba. Logo apoés a introducédo, seu cultivo foi
disseminado por todo pais por apresentar ampla adaptacdo ao ambiente tropical e
elevado potencial de producdo e qualidade de forragem (Pereira et al., 2008;
Cavalcante e Lira et al., 2010).

O capim-elefante € uma forrageira perene, de crescimento cespitoso, sua
altura varia de dois a seis metros. Apresenta caules do tipo colmo, eretos,
cilindricos, glabros e cheios. Touceiras com numerosos perfilhos, podendo
alcancar um metro de diametro. Tem rizomas curtos, folhas com insercdes
alternas, de coloracdo verde escura, clara ou purpura, que podem ser
pubescentes ou ndo, chegando a alcancar dez centimetros de largura e 110 cm
de comprimento. A nervura central larga € brancacenta, bainha lanosa,
invaginante, fina e estriada, ligula curta, brancacenta e ciliada. A inflorescéncia é
uma panicula primaria e terminal, espiciforme, cilindrica, reta, podendo ser
solitaria ou ndo. A panicula tem, em média, 15 cm de comprimento, formada por

espiguetas envolvidas por um tufo de cerdas de tamanhos desiguais, de



coloracdo amarelada e purpura. A planta produz muitos perfilhos aéreos e
basilares, podendo formar densas touceiras, apesar de ndo cobrirem totalmente o
solo (Nascimento Junior, 1981; Deresz, 1999; Pereira et al., 2016).

O capim-elefante é uma espécie alotetraploide (2n=4x=28), com
comportamento diploide normal, apresentando genoma A’A’'BB (Hanna, 1984,
Techio et al., 2008 ). A taxa de polinizacdo cruzada nessa espécie dependera da
época de florescimento e do arranjo fisico das populacbes, pois apresenta
protoginia com intervalo médio de tempo decorrido entre a emissdo dos estigmas
e a abertura das anteras de trés a quatro dias (Pereira, 1994), tal fato dificulta a
autofecundacéo e facilita os cruzamentos controlados.

O cultivo desta espécie é feito principalmente por propagacéao
vegetativa (Pereira e Lédo, 2008) pelo fato de suas sementes apresentarem
baixa germinacéo e vigor em razdo da depressao por endogamia. I1Sso porque a
maioria das cultivares sdo clones, e as sementes produzidas provém de
autofecundacdo do mesmo genotipo. A propagacao vegetativa se apresenta como
uma vantagem, pois, uma vez obtidos gendtipos superiores provenientes de
cruzamentos, é possivel fixa-los e propaga-los, mantendo, assim, a constituicdo

genotipica.

3.1.2.2. Melhoramento genético do capim-elefante para fins energéticos da
UENF

O capim-elefante foi inicialmente selecionado visando apenas a
alimentacdo animal, e para este fim, o foco do programa de melhoramento é
selecionar gendtipos com alta porcentagem de folhas, alta concentracdo de
nitrogénio e proteina e baixos teores de fibras, sendo a producdo de biomassa
considerada fator secundario, em prol da obtencéo de alta qualidade nutricional
(Rengsirikul et al., 2013).

Em contrapartida, para a producdo de bioenergia, o objetivo € obter o
rendimento maximo de biomassa, com qualidade adequada, seja para a
combustado direta ou para a conversdo em biocombustiveis (Strezov et al., 2008;
Prochnow et al., 2009; Naik et al.,, 2010). Portanto, ha necessidade de se
proceder a uma a selecdo objetivando encontrar gendtipos com aptiddo para

producéo de energia.



A variabilidade genética é a base do processo de selecdo, sendo
essencial para o melhoramento de qualquer espécie, pois auxilia na escolha dos
genitores que, ao serem cruzados, produzam hibridos superiores aos genitores
em média e variancia (Pimentel at al., 2013; Daronch et al., 2014). Por isso, é de
suma importancia fazer uma avaliacdo da variabilidade existente (Harlan, 1983),
de modo a identificar gendtipos com vantagens adaptativas (toleréncia a seca, a
geada, a salinidade, ao fogo) e reprodutivas (florescimento, producado, tamanho,
vigor e % de germinacdo das sementes). Diante disso, a selecdo de genitores
para os programas de melhoramento e o0 manejo da variabilidade nos bancos de
germoplasma dependem da disponibilidade de informacgfes precisas sobre o
grau de divergéncia genética entre 0S acessos.

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) vem
desenvolvendo diversos estudos com o capim-elefante, sendo uma das linhas de
pesquisa do grupo a obtencdo de genodtipos promissores para producdo de
bioenergia. Uma das primeiras pesquisas feitas pelo grupo ocorreu em 2010,
guando Lima et al. (2011) conduziram um estudo da diversidade genética entre
46 clones de capim-elefante do Banco Ativo de Germoplasma de Capim-Elefante
(BAGCE) CCTA/UENF, com o objetivo de caracterizar molecularmente o0s
acessos e de identificar possiveis duplicatas. Os autores concluiram que existe
alta variabilidade entre os acessos, indicando ndo haver duplicatas.

Oliveira et al. (2014) desenvolveram estudos de pré-melhoramento no
Banco Ativo de Germoplasma de Capim-Elefante (BAGCE) CCTA/UENF,
avaliando 85 gendtipos com o objetivo de estimar a diversidade, bem como
identificar gendtipos superiores. Neste estudo, foram identificados 20 genotipos
elite e formados 25 grupos heteréticos, demonstrando a alta variabilidade
presente no banco.

Posteriormente, Oliveira et al. (2017) também avaliaram a diversidade
genética do Banco Ativo de Germoplasma de Capim-Elefante (BAGCE)
CCTA/UENF, com o objetivo de estimar a diversidade genética entre 85 genotipos
de capim-elefante por meio de caracteres morfolégicos quantitativos e
multivariados, tendo  validado a existéncia de variabilidade entre os acessos de
Cenchrus purpureus (Schumach.) Morrone avaliados no banco ativo de
germoplasma, e a andlise de agrupamento possibilitou a orientacdo de

cruzamentos envolvendo 10 grupos heteréticos.



10

Rodrigues et al. (2017), seguidos por Vidal et al. (2019), utilizando dez
gendtipos de capim-elefante previamente selecionados com base em estudos
para producdo de biomassa (Oliveira et al., 2014), agregando caracteristicas
como florescimento tardio, producédo de matéria seca, diametro do colmo, nimero
de perfilhos, bem como com base na distancia genética (Lima et al., 2011;
Oliveira et al., 2017), fizeram cruzamentos controlados em delineamento genético
dialelo circulante para obtencdo de uma populacdo com o objetivo de hibridos de
capim-elefante, via modelos mistos (REML/BLUP), para producao de bioenergia.

Silva et al. (2020), seguidos por Cassaro (2018), também fizeram
cruzamentos dirigidos entre acessos de capim-elefante para obtencdo das
combina¢cdes hibridas entre genotipos promissores. Em ambos os trabalhos,
foram encontrados, a partir dos cruzamentos dialélicos, combinacdes hibridas
gue superaram 0s genitores. Os hibridos mais promissores encontrados em
ambos os trabalhos estdo compondo o primeiro ensaio de Valor de Cultivo de
Uso (VCU) do programa de melhoramento do capim-elefante para fins
energéticos da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro
(UENF).

3.1.2.3. Analise multivariada

As técnicas de analise multivariada apresentam-se como instrumentos
poderosos na analise de dados em razdo de permitirem combinar informacoes
multiplas (Godoi, 1985). No melhoramento de plantas, essas técnicas possibilitam
predizer fenbmenos genéticos, baseando-se, simultaneamente, em um complexo
de variaveis de importancia tanto genética quanto evolutiva. A aplicacdo em larga
escala é recente, porém as principais técnicas de analise multivariada foram
propostas ha bastante tempo e, embora néo coincidentes, as diferentes
abordagens se complementam no sentido de facilitar a percepcdo dos objetivos
relacionados a cada técnica (Duarte, 1997).

As analises multivariadas consistem em explicar a estrutura da matriz de
dados, X, de ordem n x p (sendo p o numero de variaveis aleatérias e n 0 numero
de observacgbes) por meio de combinacdes lineares ndo correlacionadas das p
variaveis originais. Mesmo que haja p variaveis para reproduzir a variabilidade

total do sistema, grande parte dessa variabilidade pode ser explicada por um
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numero k de componentes principais, sendo k < p. Assim, ha tanto informacao
explicada pelas k componentes quanto pelas p variaveis originais. Portanto, essas
k componentes principais podem substituir as p variaveis, e o conjunto de dados
gue antes era de ordem n x p passa a ser reduzido para n x k. Com esse método,
€ possivel reduzir o conjunto de dados a ser estudado, facilitando sua
interpretacdo pela obtencéo de variaveis aleat6rias ndo correlacionadas (Johnson
e Wichern, 2014)

Cruz et al. (2014) classificam as aplicacbes de andlise estatistica
multivariada em trés grupos. O primeiro grupo corresponde as técnicas de
andlises inferenciais sobre médias e inclui a andlise de variancia multivariada
(MANOVA), analise de regressédo multivariada e analise de trilha. O segundo
grupo trata das técnicas de analises inferenciais sobre a estrutura de covariancias
e inclui a analise de componentes principais, analise fatorial e analise de
correlagbes canodnicas. O terceiro esta relacionado as técnicas de analises para
classificacdo e agrupamento e inclui as analises discriminantes e de
classificacao e analises de agrupamento

Com a analise de Componentes Principais (ACP), € possivel transformar
um grupo de variaveis relacionadas (ou correlacionadas) em um grupo de
variaveis ndo relacionadas (ou nao correlacionadas), que quantificam em
proporcdes decrescentes a variacdo dos dados originais sem perder informacao
do conjunto de dados. Com a utilizacdo desta metodologia, é possivel reduzir a
complexidade existente nos dados e a0 mesmo tempo o numero de variaveis que
necessariamente devem ser consideradas (Prieto-Moreno et al., 2015).

A analise de agrupamento objetiva encontrar uma alocacao significativa
de observacfes para grupos que sdo semelhantes em relagdo a um conjunto de
variaveis observadas, ou seja, através de uma medida de similaridade ou de
distancia. Neste procedimento, o0s autores incluem procedimentos para
construcdo de dendogramas e mapas (Andrade et al., 2018).

Entre os métodos de agrupamento utilizados, muitos algoritmos séo
disponiveis, entre eles o agrupamento hierarquico. Nos métodos hierarquicos,
cada gendétipo € tomado, inicialmente, como um grupo, totalizando n grupos. Os
grupos mais préximos sao reunidos, sucessivamente, segundo algum critério, até

gue finalmente todos os gendtipos formem um Unico grupo (Manly, 1986).
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Ha varios critérios disponiveis para reunir genotipos em grupos nas
etapas sucessivas de agrupamento, alguns deles sdo: método do vizinho mais
préximo ou da ligagao simples (“single linkage method” - SLM); método da ligacéo
completa, encadeamento completo ou do vizinho mais distante (“‘complete linkage
method” - CLM); método da ligagdo média, ponderada (“weighted pair group
method with average - WPGMA) ou ndo ponderada (‘unweighted pair group
method with average - UPGMA); método da ligacdo de densidade; método de
Ward; método do centrdide; etc. Entre estes métodos, sdo de maior uso em
genética e melhoramento de plantas os métodos do vizinho mais préximo e da
ligacdo média nao ponderada (UPGMA). Em segundo plano, ganhando
aplicabilidade, vem o método de Ward (Silva et al., 2014; Oliveira et al.,2018;
Sarkar et al., 2018).

O meétodo proposto por Ward (1963) fundamenta-se em agrupar a cada
passo unidades taxondmicas que resultem num menor crescimento do indice E
(indice de variancia). O método, também chamado de critério de variancia minima
de Ward, verifica, em cada estagio, todos os possiveis pares de unidades, calcula
E e seleciona o par com menor valor para o indice. Este indice € obtido: 1) pela
média de cada unidade de agrupamento; 2) pela distancia entre cada genétipo
do grupo e sua média; 3) pela soma dos quadrados dessas distancias dentro
de cada grupo; e 4) o E é calculado adicionando as somas de quadrados de
cada grupo.

Todas essas técnicas tém sido amplamente utilizadas no melhoramento
genético de varias culturas, incluindo mamao (Santana et al., 2021), feijdo
(Paramesh et al., 2016), arroz (Samonte et al., 2013; Sharifi e Ebadi 2018),
manga (Maia et al., 2016), espinafre (Sabaghnia et al., 2015), canola (Dehghani et
al., 2008), feijao-de-vagem (Oliveira et al., 2018), pimentas aromaticas (Abu Ngozi
et al., 2011), milho (Oliveira et al., 2019) e capim-elefante (Gravina et al., 2020),
para identificar as relacdes entre caracteristicas, avaliar os genétipos com base
em multiplas caracteristicas, bem como para inferir sobre a divergéncia entre os

gendtipos.
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3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1. Caracterizacado da area experimental

O experimento foi implantado na &rea experimental do Centro Estadual de
Pesquisas em Agroenergia e Aproveitamento de Residuos (CEPAAR-PESAGRO-
RIO), no municipio de Campos dos Goytacazes, RJ, situado a 21°44’47” S,
41°18'24” W e 11 m de altitude.

Os dados meteorologicos foram obtidos da estacdo automatica
agrometeoroldgica, localizada proximo a area experimental. A Figura 1 apresenta
os valores mensais de precipitacao pluvial e temperatura referentes ao periodo da
conducédo do experimento (novembro de 2019 a agosto de 2021) e os dados da
normal climatologica da cidade (1981-2010). Durante os 22 meses de conducao
do experimento, foi registrada uma precipitacdo pluvial acumulada de 2.197 mm.

Em relacdo a temperatura, os valores estao na faixa de 16 a 33 °C.

TEMPERATURAS E PRECIPITACAO
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Figura 1. Temperaturas e precipitacdo ocorridas durante o experimento de capim-
elefante e Normal Climatolégica (1981 a 2010). Campos dos Goytacazes, 2019-
2021.

O capim-elefante desenvolve-se bem em ambientes com temperatura

entre 18 e 35 °C, sendo a temperatura 6tima equivalente 24 °C (Carvalho et al,
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1997). O municipio de Campos dos Goytacazes, segundo a classificacdo de
Koppen do clima, € Aw, apresentando clima tropical. Chove muito mais no verao
do que no inverno. De acordo com a normal climatoldégica (1981- 2010), a
temperatura maxima média anual é de 29,90°C e a minima, de 20,80°C. A
pluviosidade média anual € de 1.055,3 mm. Deste modo, a cidade de Campos
dos Goytacazes apresenta caracteristicas climaticas que propiciam o
desenvolvimento 6timo da cultura.

O solo da area experimental em que os gendtipos foram cultivados se
caracteriza como um solo de terrago, classificado como Argissolo Amarelo,
distréfico, apresentando as seguintes caracteristicas: pH 5,3; fosforo (mg dm3)
36; potassio (mg dm=) 166; Ca (cmol. dm) 1,5; Mg (cmolc. dm3) (cmolc. dm™) 0,6;
Al (cmolc dm3) 0,1; H + Al (cmolc dm™3) 2,4; Na (cmol: dm3); C (%) 1,18; Matéria
Organica (%) 2,03.

3.1.3.2. Obtencéao das progénies

Para obtencédo das familias, foram utilizados genaétipos provenientes do
Banco Ativo de Germoplasma de Capim-Elefante (BAGCE) do
LEAG/CCTA/UENF, localizado em Campos dos Goytacazes-RJ. Para tanto,
foram selecionados os nove genotipos mais produtivos no quesito producédo de

matéria seca, segundo Oliveira et al. (2013) e Rocha et al. (2015) (Tabela 1).

Tabela 1. Identificacdo dos nove genitores provenientes do Banco Ativo de
Germoplasma de Capim-Elefante (BAGCE) do LEAG/CCTA/UENF, utilizados
como genitores femininos para obtencdo das familias de meios-irmaos e dos 216
gendtipos obtidos nos cruzamentos. Campos dos Goytacazes, RJ.

Identificacéao

o v Genitor Feminino BAGCE Procedéncia

Familias Genotipos

F1 1-24 Gigante de Pinda 7 Pindamonhangaba-SP

F2 25-48 Pasto Panama 74 Panama

F3 49-72 903-77 ou Australiano 68 Brasil

F4 73-96 Gramafante 45 Colémbia

F5 97-120 Trés Rios 3 Nova Odessa-SP

F6 121-144 Elefante de Pinda 26 Colémbia

F7 145-168  Duro de Volta Grande 34 UFRRJ- Seropédica

F8 169-192 Taiwan A-46 33 UFRRJ- Seropédica

F9 193-216 King Grass 51 Embrapa Gado de leite
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Os cruzamentos foram feitos no periodo de junho a agosto de 2019, época
do florescimento da cultura. Foi permitido que oS cruzamentos ocorressem
naturalmente e posteriormente foram colhidas as paniculas dos respectivos
gendtipos. As paniculas foram colhidas no inicio da época de florescimento, no
meio da estacdo e ao fim da época de florescimento. Tal procedimento foi
adotado de modo a propiciar coleta de sementes polinizadas por genitores
precoces e tardios e assim garantir maior variabilidade para as familias obtidas.
Apls a coleta, as sementes de cada gendtipo foram misturadas, colocadas em
papel aluminio e acondicionadas em geladeira. No dia 18 de setembro de 2019,
foi feita a semeadura em bandejas de isopor contendo 128 células, que foram
preenchidas com substrato florestal e mantidas em casa de vegetacdo, durante
60 dias, equipada com um sistema de irrigacdo para propiciar condicOes ideais

para germinagcao e manutencao das plantulas.

3.1.3.3. Implantacédo e conducéao do experimento

O preparo do solo consistiu de duas gradagens aradoras. O transplantio
das plantulas para o campo foi feito no dia 18 de novembro de 2019. Foi feita
irrigacdo suplementar por sistema de aspersao convencional apenas na fase de
implantacdo e estabelecimento das plantas (novembro e dezembro), a fim de
garantir seu estabelecimento e desenvolvimento nesta fase inicial.

Na conducdo do experimento, a adubacéo foi feita de acordo com os
resultados obtidos na andlise de solo e a recomendacédo do manual de calagem e
adubacao, tendo sido parcelada em trés épocas: no plantio e uma vez em cada
corte de avaliacdo (Freire et al., 2017). Para tanto, no plantio, foram distribuidos
em cada linha 60 g de superfosfato simples e, aos 50 dias apds o plantio, foi feita
a adubacao de cobertura utilizando 70 g de ureia e 40 g de KCI por linha,
correspondendo a 28,6 kg de N e 24 kg de K.O por hectare.

Para avaliacdo das familias, utilizou-se o delineamento em blocos ao
acaso, com trés repeticées. A parcela foi constituida por uma linha de 15 m com
espacamento de 1,50 x 1,50m, totalizando 10 plantas por parcela. A area util foi
representada pelas oito plantas centrais, foram consideradas como bordadura as
plantas das extremidades da linha. A Tabela 1 mostra a identificagdo dos 216

gendtipos que compdem a area util, de acordo com as familias a que pertencem
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No dia 14 de abril de 2020, foi feito o corte de uniformizacdo, dando inicio
ao periodo de avaliagdo do experimento. Os cortes de avaliacao foram feitos ap6s
oito meses de crescimento das plantas, tendo sido feitos dois cortes de avaliagéo.
O primeiro corte ocorreu no dia 01 de dezembro de 2020 e o segundo, no dia 30
de julho de 2021.

3.1.3.4. Caracteristicas avaliadas

As avaliagcbes foram feitas em oito plantas individuais de cada parcela e
aferidas as seguintes caracteristicas:

o Producéo de matéria seca (PMS, t.ha?) - foi retirada uma amostra
de cada planta ao acaso picada e acondicionada em saco de papel identificado,
pesado e colocado em estufa a 65 °C por 72 horas. Em seguida, as amostras
foram novamente pesadas para obtencdo da amostra seca ao ar (ASA). O
material seco foi moido em moinho tipo Willey com peneira de 5 mm e
acondicionado em sacos plasticos para a determinacdo da amostra seca em
estufa (ASE). Para a determinacéo da ASE, 2 g de cada material moido, foram
mantidos em estufa a 105°C por 18 horas e, posteriormente, novamente pesados.

o Porcentagem de matéria seca (%MS, %) - obtida pela divisdo da
massa seca da planta pelo peso fresco e multiplicado por 100.

o Numero de perfilhos (NP) — feito pela contagem do numero de
perfilhos de cada uma das plantas avaliadas;

o Altura de plantas (ALT, m) — mensurada do solo até a inflexdo da
ultima folha completamente expandida de cada uma das plantas avaliadas;

o Diametro de colmos (DC, mm) — aferido pela média de trés perfilhos
de cada planta avaliada, mensurado com auxilio de um paquimetro digital a 1 m

de altura do solo.
3.1.3.5. Analises estatisticas
Para a estatistica descritiva, foram utilizadas as médias (cada valor é a

meédia dos dois cortes de avaliacdo) de cinco caracteristicas morfoagronémicas

relacionadas a producéo de energia, avaliadas em 216 genotipos pertencentes a
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nove familias de meios-irméos de capim-elefante. O valor minimo, valor méaximo,
desvio padréo e o coeficiente de variagdo (CV%).

Primeiramente foi feita uma analise de componentes principais (ACP)
utilizando os dados coletados nos 216 genotipos. Os dados foram submetidos ao
teste de esfericidade de Bartlett (nivel de significancia de 95%). que testou a
hip6tese de que a matriz de correlacdo € uma matriz de identidade, e de Kaiser-
Meyer-Olkin, que testou a adequacao de nosso conjunto de dados para analise
fatorial. Foram apresentados os autovalores de todos 0os componentes principais.
Os autovetores foram usados para diferenciar quanto a forca e a direcdo os
efeitos dos genoétipos para as caracteristicas avaliadas nos componentes
principais. Os dois primeiros CPs (CP1, CP2) e o CP3 apresentaram as maiores
variabilidades nos parametros testados.

O biplot foi gerado com base nos valores dos genotipos, utilizando o CP1
no eixo horizontal e 0 CP2 no eixo vertical. Foi utilizada a contribuicéo efetiva dos
genotipos nos trés primeiros componentes. A correlagdo de Person entre a
distédncia e as matrizes cofenéticas foi utilizada para determinar a coesdo do
cluster.

Submetemos os resultados da analise de componentes principais ao
agrupamento hierarquico (HCPC) usando o método de Ward para reunir
gendtipos semelhantes em grupos. HCPC €é um dos principais métodos
descritivos de dados. E utlizado para agrupar genoétipos com padrées
semelhantes de respostas de dados quantitativos. O objetivo é classificar os
gendtipos em grupos o mais homogéneo possivel (Anderberg, 1973). O namero
ideal de grupos foi determinado por um dendrograma e critério de inércia. No
dendrograma, mudancas significativas entre dois niveis de corte sugerem um
namero 6timo de grupos (Lebart et al., 2000).

Para a visualizacdo dos grupos, foi elaborado um gréafico projetando os
gendtipos em funcéo das distancias entre os grupos, utilizando os dois primeiros
componentes principais.

As analises aplicadas ao componente principal, ao biplot e ao
agrupamento hierarquico para estimacdo da diversidade foram feitas utilizando o
software R (R Core Team 2017). Os pacotes psych, FactoMineR e factoextra
foram utilizados para a PCA, e para a andlise de agrupamento, foram utilizados os

pacotes hclust, ggplot2, ggpbubr e factoextra.
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3.1.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise descritiva comprovou que os maiores coeficientes de variacdo
encontrados foram para as caracteristicas producdo de matéria seca (PMS) e
namero de perfilhos (NP), seguido por didmetro de colmo (DC). Os demais
valores de coeficiente de variacdo (CV%) obtidos nas variaveis foram
considerados baixos. Esses resultados demonstram confiabilidade nas escolhas
dos delineamentos experimentais utilizados, bem como nas estratégias de
conducédo e avaliacdo dos experimentos feitas para o melhoramento do capim-
elefante (Tabela 2).

Os altos valores de CV% obtidos para PMS (37,53%), NP (30,51) e DC
(21,40) sao aceitaveis, tendo em vista que as caracteristicas avaliadas neste
estudo sdo quantitativas e, por consequéncia, muito influenciadas pelo ambiente.
Daher et al. (2017), Gravina et al. (2020), Menezes et al. (2016) e Souza et al.
(2017) encontraram resultados semelhantes para CV%, trabalhando com capim-
elefante, ao avaliar as mesmas caracteristicas quantitativas avaliadas neste

trabalho.

Tabela 2. Estatistica descritiva para caracteristicas morfoagrondmicas de 216
gendtipos pertencentes a nove familias de meios-irmaos de capim-elefante.
Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

Caracteristicas Unidade Minimo Maximo Média Desvio Padrao CV (%)

PMS t.hal 4,40 36,35 14,92 5,60 37,53
%MS % 2190 4530 32,82 3,62 11,04
ALT m 2,10 3,85 3,11 0,28 9,01
DC mm 3,15 9,15 5,28 1,13 21,40
NP Perfilhos 12,00 70,00 34,82 10,62 30,51

CV: Coeficiente de variacdo; PMS: Producdo de matéria seca; %MS:
Porcentagem de matéria seca; ALT: Altura de plantas; DC: Diametro de colmo;
NP: Numero de perfilhos

A andlise de componentes principais (ACP) reduz o namero de variaveis
primérias para descrever a variagdo total de uma populacdo e explicar a

contribuicdo das caracteristicas para a variagdo total (El-Hashash et al., 2016).
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Desta forma, melhora a interpretacdo dos dados, permitindo obter o méximo
possivel de informacdes em um menor niumero de CP.

Neste estudo, foi possivel obter trés componentes significativos (Tabela
3). A significancia dos componentes foi considerada tendo como base o critério da
raiz latente (Hair Jr et al., 2009). Neste critério, autovalores maiores que um sao
considerados significativos na andlise do CPs. Cargas fatoriais mostram a
correlacdo entre a variavel e o componente, indicando a qualidade da
representacao, tendo sido consideradas as mais relevantes quando apresentaram
valores acima de 0,58.

Os dois primeiros CPs da andlise biplot representaram um total de 64%
da variacdo acumulada (Tabela 3). Conforme Yang et al. (2009), pelo menos 60%
da variacdo dos dados deve ser explicada pelos dois primeiros CPs. Valores
semelhantes para variagéo total detectada pelo CPs foram relatados por Gravina
et al. (2020) que, ao avaliar caracteristicas morfoagronomicas em genétipos de
capim-elefante, obtiveram um total de 70,07% da variacéo total explicada nos dois

primeiros CPs.

Tabela 3. Cargas, autovalores, variancia e variancia acumulada nos componentes
principais de 216 gendtipos pertencentes a nove familias de meios-irmaos de
capim-elefante, avaliadas em dois cortes. Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

Componentes
Caracteristicas

CP1 CP2 CP3 CP4 CP5
PMS 0,892 0,31 0,01 0,05 -0,33
%MS 0,08 0,41 0,902 0,09 0,1

ALT 0,672 -0,45 0,16 -0,55 0,11

DC 0,612 -0,582 0 0,52 0,14

NP 0,48 0,742 -0,4 -0,01 0,26
Autovalores 1,85P 1,35° 1,00° 0,59 0,21
% Variancia 37,03 27,00 19,89 11,80 4,28
% Variancia Acumulada 37,03 64,03 83,92 95,72 100

aCargas > 0.58 séao significativas; b autovalores > 1 s&o significativos. PMS:
Producdo de matéria seca; %MS: Porcentagem de matéria seca; ALT: Altura de
plantas; DC: Diametro de colmo; NP: Numero de perfilhos.
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Para outras espécies, ao trabalhar com caracteristicas quantitativas,
foram encontrados resultados semelhantes. Em feijdo-vagem, os caracteres
agrondmicos nos dois primeiros CPs explicaram 63,50% da variacdo total
(Oliveira et al., 2018). Yildirim et al. (2018), avaliando a qualidade do gréo em
genotipos de trigo, obtiveram 71,15% da variacao explicada nos dois primeiros
CPs. Em pimenta, Baba et al. (2019), avaliando as concentracdes de metabdlitos
secundarios, obtiveram uma variacdo explicada nos dois primeiros CPs de 63,14
e 59,61% em frutos verdes e maduros, respectivamente.

A Tabela 3 apresenta detalhadamente os descritores que mais
contribuiram para a discriminacdo dos acessos, sendo estes os descritores que
apresentam maiores autovalores para 0s respectivos componentes. A
caracteristica PMS apresentou a maior importancia para a discriminacdo dos
genotipos (0,89), seguida de altura de plantas (ALT) (0,67) e DC (0,61) no CP1,
gue é o de maior importancia, pois explicou 37% da variacao total. Segundo Al
Naggar et al. (2020), a importancia de um CP é dada de acordo com a variancia
total explicada por ele.

Com relacdo ao CP2, as caracteristicas numero de perfilhos (NP) e
diametro de colmo (DC) foram as que se destacaram. No CP3, apenas a
caracteristica porcentagem de matéria seca (%MS) contribuiu para a variancia do
componente. A analise dos componentes principais permitiu reduzir a
dimensionalidade das variaveis inter-relacionadas, se mostrando eficientes na
correlacdo multivariada de genoétipos e estudos de selecdo da representacao
grafica. (Maia et al., 2016).

Os 25 gendtipos que mais contribuiram, de acordo com a suas
pontuacdes nos componentes principais, estdo apresentados na Figura 2. Houve
selecdo dos gendtipos das nove familias avaliadas, demonstrando variabilidade
dentro das familias, tendo em vista que todas tém gendtipos promissores. A
familia 2 contribui com 20% dos gendtipos selecionados, seguida da familia 8,
com 16%. As familias 3, 5 e 9 contribuiram com 12% cada e as familias 2, 4 e 7
com 8%. A familia 6 teve a apenas 1 gendétipo selecionado, representando apenas
4% dos genotipos selecionados. Além da variabilidade disponivel, para obtencéo
de gendtipos superiores € necessario que estes genotipos tenham caracteristicas
de interesse para os programas de melhoramento genético de capim-elefante e

gue apresentem caracteristicas favoraveis a producao de bioenergia.
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Figura 2. Contribuicdo (%) dos 25 melhores gendtipos de capim-elefantes para
variabilidade com base em trés componentes principais

A Figura 3 mostra um grafico Biplot com a projecdo das variaveis
avaliadas. E possivel observar uma relagdo multivariada entre as variaveis, além
de selecionar gendtipos de acordo com a variavel com a qual se correlaciona. No
grafico, os valores dos gendétipos e variaveis sao plotados em escalas diferentes.
As variaveis com angulos menores que 90° sao correlacionadas positivamente e
aquelas com angulos com mais de 90° sdo negativamente correlacionados. As

variaveis que apresentarem angulo de 90° ndo tém nenhuma correlagéo (Yan e
Frégeau-Reid, 2008).
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Os estudos de correlagdes entre caracteristicas auxiliam o melhorista na
tomada de deciséo, tendo em vista que o processo de selecdo € dificultado pela
existéncia de caracteristicas de baixa herdabilidade ou de dificil mensuragéo, por
isso é de extrema importancia conhecer como e quanto a variagcdo de uma
caracteristica pode se refletir nas demais (Santana et al., 2021).

A variavel PMS foi correlacionada positivamente com todas as demais
caracteristicas avaliadas, sendo a maior correlacdo com a caracteristica NP. A
caracteristica PMS é a de maior importancia para a cultura visando a producéo
de energia. Segundo Rossi et al. (2014), uma planta com elevado namero de
perfilhos tem menor altura e diametro, causando plantas com baixos teores de
fibras e elevados teores de nitrogénio, por consequéncia, apresenta baixo poder
calorifico. Em contrapartida, observa-se que, quando a planta perfilha menos,
seus colmos sdo mais robustos e as plantas mais altas, com elevados teores de
fibra, baixos teores de nitrogénio e, consequentemente, alto poder calorifico.

A caracteristica %MS apresentou correcdo negativa com as
caracteristicas DC e auséncia de correlacdo, com as caracteristicas ALT e NP. A
%MS tem grande importancia para a cultura para fins energéticos, tendo em vista
gue esta caracteristica influencia diretamente o poder calorifico da biomassa.
Durante a queima, em caso de baixa %MS, ocorre perda de calor nos gases de
combustdo em forma de vapor de agua. Deste modo, quanto maior o teor de
umidade, menor a quantidade de energia proporcionada pelo combustivel
(Calegari et al., 2005). Deste modo, ao selecionar gendtipos que apresentem
elevados escores no CP1 (PMS, ALT e DC) e no CP3 (%MS), teremos maiores
chances de encontrar gendtipos promissores para producdo de energia (Rossi et
al., 2014; Daher et a., 2018).
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Figura 3. Biplot com a projecdo das variaveis: Producdo de matéria seca; %MS:
Porcentagem de matéria seca; ALT: Altura de plantas; DC: Diametro de colmo;
NP: Numero de perfilhos de 216 gendtipos de capim-elefante com identificacao
apenas dos top 25 genotipos.
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Para o agrupamento hierarquico, empregamos uma metodologia que
combina analise de componentes e um processo de agrupamento posterior
baseado na classificagdo hierarquica de Ward. O agrupamento hierarquico com
base na andlise de componentes principais tem como principal objetivo
maximizar a variancia total dos pontos projetados, ou seja, definir o subespago
qgue melhor representa a diversidade dos genotipos, agrupando os genotipos
segundo seu comportamento dentro da populagédo (Hongyu et al., 2016). O critério
de agregacéo utilizado foi com base no indice de Ward. (Granato et al., 2018).
Este método tem como referéncia um critério classico de soma de quadrados,
produzindo grupos de modo a minimizar a dispersao dentro do grupo (Murtagh e
Legendre, 2014).

Na Figura 4 é apresentada uma classificacdo hierarquica, cujos
elementos terminais da arvore sédo os genotipos. O numero de grupos pode entao
ser escolhido, levando em consideracdo que quanto maior a inércia melhor é o
agrupamento (Arguelles et al., 2014). Sugere-se um nivel de corte calculado
sobre os ganhos de inércia. Este corte sugerido foi utilizado, e a arvore foi cortada
automaticamente, resultando na formacao de trés grupos.

08

Agrupamento Hierarquico

04

‘”””uuﬂﬂﬂnuuuu

0.0

1.0

06

04

02
|

0.0

Figura 4. Agrupamento hierarquico e particao inicial
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Na Figura 5, o particionamento em trés grupos € apresentado no gréfico
de dispersdo produzido pelos dois primeiros componentes principais. Os trés
grupos formados tém elipses em torno de si como um método de validacao
interna dos resultados do agrupamento. Essas elipses criam as areas dos grupos
formados, o que facilita a separacdo dos grupos com maior clareza. Os 25
melhores gendtipos tém suas identificagbes e foram marcados com simbolos
diferentes de acordo com o grupo a que pertencem, os demais genaotipos foram
apenas sinalizados pelos simbolos em fungéo dos grupos a que pertencem.

Agrupamento Hierarquico em Componentes Principais

F9-G211

F8-G172

PC2(27%)

F3-Gp4
F8-G170
:F8-G181_

-

F8-GA77. :

F5-G100

-2 0 2 4
PC1 (37%)
Figura 5. Agrupamento hierarquico com base nos dois primeiros componentes
principais e elipses em torno dos grupos formados por 216 gendtipos com
identificagdo apenas dos top 25 genotipos, pertencentes as nove familias de
meios-irmaos de capim-elefante. Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.
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O primeiro grupo foi formado por 75 gendétipos, sendo a maior parte deles
pertencentes as familias 3, 4, 6 e 8, com 14, 12, 13 e 11 gendtipos,
respectivamente. Neste grupo, foram agrupados os genoétipos que apresentaram
0S maiores valores para a caracteristica %MS. O grupo dois agrupou o0s genétipos
com maiores DC e foi composto por 72 gendtipos, com maior participacdo da
familia 5 com 13 gendétipos, seguido das familias 7 e 9 com 10 gendtipos cada
(Tabela 5).

Tabela 5. Descricao dos grupos em funcdo das cinco caracteristicas avaliadas.
Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

Média do grupo

Caracteristicas Unidade
Grupo 1 (75) Grupo 2(72) Grupo 3(69)

PMS t.ha 11,55 12,71 20,88
%MS % 34,09 30,37 33,98
ALT m 2,92 3,17 3,22
DC mm 4,34 5,98 5,55
NP Perfilhos 31,72 29,59 43,64

Com relagcdo ao grupo 3, ele conteve 69 gendétipos, com maior
contribuicdo das familias 2 e 9, com 11 gendtipos cada, tendo sido agrupados os
genotipos que apresentaram 0s maiores valores para as caracteristicas PMS, ALT
e NP (Tabela 5). Nesta andlise, foram consideradas as distancias entre acessos,
sem vinculagcéo da familia, sendo, dessa forma, possivel observar a existéncia de
ampla variabilidade entre as familias avaliadas, visto que gendtipos pertencentes
a mesma familia ndo se agruparam, mas se distribuiram em diferentes grupos.

As analises feitas neste estudo permitem confirmar a variabilidade dentro
das nove familias avaliadas. Estes resultados ja eram esperados, tendo em vista
gue os 216 gendtipos de capim-elefante avaliados sdo provenientes de nove
familias de meios-irmaos, e os graos de poélen podem ter vindo de diferentes
genitores masculinos. Com os resultados obtidos neste trabalho, os melhoristas
conseguirdo gerenciar os futuros cruzamentos entre genétipos contrastantes.

E possivel indicar cruzamentos entre gendtipos promissores do Grupo 3

que apresentaram alta producdo de matéria seca e altura com genotipos dos
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grupos 1 e 2, de modo a obter genétipos que tenham, além de alta producao de
matéria seca, menor numero de perfilhos, maior didametro de colmo e, por
consequéncia, elevados teores de fibra, baixos teores de nitrogénio e alto poder
calorifico (Rossi et al., 2014), caracteristicas de grande importancia para o
capim-elefante visando a producao de energia .

3.1.5. CONCLUSOES

As caracteristicas producdo de matéria seca, altura de plantas e diametro
do colmo séo de maior importancia para a discriminagéo dos genotipos em capim-
elefante.

Existe grande variabilidade dentro das familias avaliadas.

Os cruzamentos entre os genotipos do grupo trés com genaotipos dos
grupos um e dois sdo recomendados para o desenvolvimento de gendtipos

produtivos visando a producéo de energia.
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3.2. ESTIMATIVAS DE REPETIBILIDADE E PREDICAO DE GANHOS
GENETICOS ENTRE E DENTRO DE FAMILIAS DE MEIOS-IRMAOS DE
CAPIM-ELEFANTE PARA FINS ENERGETICOS VIA MODELOS MISTOS

3.2.1. INTRODUCAO

Diante do crescimento econdmico e populacional, houve aumento da
demanda global por eletricidade. A demanda global de eletricidade € suprida por
mais de 79% de fontes ndo renovaveis, como 0s combustiveis fosseis (EIA,
2018). A producédo de energia pelo uso de combustiveis fésseis é extremamente
prejudicial ao ambiente. No Brasil, este cenario € bem melhor, tendo em vista que
a eletricidade utilizada € predominantemente renovavel. A energia proveniente
das hidroelétricas responde por 64,9% da oferta (BEN, 2020). Todavia o sistema
elétrico passou a conviver com um aumento do potencial de instabilidade
decorrente da intermiténcia e da sazonalidade dessas fontes renovaveis. Se a
estocagem ndo for factivel ou viavel a seguranca da eletricidade e ao
abastecimento, considerando o crescimento previsto da demanda no futuro, fica
ameacada (EPE, 2019).

Em funcdo disso, diversos paises estdo buscando mudancas e
intensificando a insercdo de outras fontes energéticas, sobretudo as renovaveis
(Wolf et al., 2016). No Brasil, quando os reservatérios de agua estdo baixos, é
comum a necessidade de recorrer a energia gerada pelas termoelétricas,

impactando nas despesas do consumidor. Por sua vez, o pais nao dispde de
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quantidade significativa de carvdo mineral e de gas natural suficientes para
atender a necessidade nacional. As usinas, em geral, sdo movidas a diesel e a
6leo combustivel, de baixa eficiéncia e alto nivel de emissdes, fato este que
oferece boas perspectivas para a geracdo termelétrica com a biomassa.

Diante disso, o capim-elefante (Cenchrus purpureus (Schumach.)
Morrone) destaca-se pelo seu potencial de produgdo de biomassa. A
produtividade do capim-elefante pode atingir até 59 toneladas de biomassa por
hectare ano (Silva et al., 2020). Aliado a sua alta producdo, o capim-elefante
apresenta caracteristicas bromatoldgicas, como celulose, hemiceluloses, lignina,
teor de umidade, densidade, relacdo C/N e poder calorifico, que reafirmam seu
alto potencial para producdo de energia (Saidur , et al., 2011; Vidal et al., 2017;
Freitas et al., 2018). Além disso, a cultura tem como vantagem adicional a baixa
exigéncia de nutrientes para seu desenvolvimento, tornando-se uma das mais
importantes forrageiras tropicais destinadas a producdo de bioenergia (Queno et
al., 2011).

Por conseguinte, torna-se necessario o desenvolvimento de estudos
voltados para obtencdo de genodtipos de interesse, que apresentem
caracteristicas favoraveis a producédo de energia. Entretanto esta selecdo néo é
uma tarefa facil, uma vez que caracteres como produtividade tém uma acao
génica complexa, sofrendo alta influéncia do meio ambiente (Viana e Resende
2014), como mostram os resultados obtidos em diversos estudos avaliando
caracteristicas produtivas do capim-elefante (Rodrigues et al., 2017; Stida et al.,
2018; Silva et al., 2018).

Deste modo, ao fazer a selecdo, o melhorista deve utilizar métodos
precisos de selecdo. A metodologia de modelos mistos REML/BLUP vem sendo
uma 6tima alternativa para a selecdo de gendétipos para caracteristicas altamente
influenciadas pelo ambiente por envolver a estimacdo dos componentes de
variancia pelo método de maxima verossimilhanca restrita (Restricted Maximum
Likelihood - REML) e a predicdo dos valores genotipicos pela melhor predicédo
linear ndo viciada (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP), resultando num
processo de selecao mais acurado (Resende, 2009).

Esta metodologia vem se tornando cada vez mais rotineira no
melhoramento de plantas, sendo utilizada em diversas culturas. Como exemplos,

podemos citar cana-de-acucar (Gongalves et al., 2014), maméo (Cortes et al.,
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2019; Silva et al., 2017a), maracuja (Silva et al., 2017b), goiaba (Gomes et al.,
2017), milho (Vittorazzi et al., 2017), feijao-caupi (Cruz et al., 2021) bem como o
capim-elefante (Menezes et al., 2016; Stida et al., 2018; Silva et al., 2020). Em
todos estes trabalhos, a selecdo via modelos mistos proporcionou ganhos
significativos aos programas de melhoramento.

Outra vantagem da utilizacdo da metodologia REML/BLUP ¢é ser possivel
estimar o coeficiente de repetibilidade. Tal estimativa tem grande relevancia,
tendo em vista que a selecdo, em espécies perenes, especialmente para
caracteristicas relacionadas a produtividade, demanda muito tempo em razdo dos
longos ciclos produtivo e reprodutivo e da necessidade de conducédo de
experimentos grandes e onerosos. Com o uso desta metodologia, € possivel
prever quantas avaliagcbes serdo necessarias para a selecdo com maior
confiabilidade. Sendo assim, a herdabilidade estimada, a repetibilidade individual
e os parametros de correlacdo genotipica durante as colheitas sdo essenciais
para o melhorista selecionar genotipos superiores (Marcal et al., 2016)

Diante do exposto, considerando a importancia do capim-elefante para
fins energéticos, este estudo teve como objetivo inferir qual 0 nimero minimo de
avaliacdes necessarias para fazer a selecdo com confiabilidade, aléem de estimar
0Ss componentes de variancia e predizer os ganhos genéticos entre e dentro de
familias de meios-irmdos de capim-elefante pela metodologia dos modelos

mistos.

3.2.2. REVISAO DE LITERATURA

3.2.2.1. Selecao entre e dentro de familias de meios-irmaos

A selecdo de progénies de meios-irmaos, proposta inicialmente por
Lonnquist (1964) e Paterniani (1967), promove aumento da frequéncia de alelos
favoraveis sem elevar as taxas de endogamia, aumenta a precisdo da selecdo
intrapopulacional, ndo requer polinizagdo manual e é de facil execucdo. Esta

metodologia tem obtido bons resultados desde o inicio da sua utilizacdo pela
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eficiéncia da selecdo e facilidade em obter as estimativas dos parametros
genéticos. Com isso, prolonga-se cada vez mais o0 uso desta metodologia.

A principal dificuldade encontrada pelos melhoristas nos programas de
melhoramento de capim-elefante é a selecdo de gendétipos promissores nas fases
iniciais. Esta dificuldade ocorre pela grande quantidade de gendtipos que
precisam ser avaliados. Nestas fases, ndo sao usados delineamentos
experimentais para genotipos. Isto €, cada gendtipo apresenta uma Unica
repeticdo. Desta maneira, a selecdo entre e dentro de familias de meios-irmaos,
com o objetivo de alterar a média populacional de uma ou mais caracteristicas,
objetivando o aprimoramento ou adequacdo aos interesses de estudo, é
considerada uma excelente estratégia (Vencovsky; Barriga, 1992).

Na selecdo das familias superiores, é feito um teste de progénie, méetodo
rotineiramente utilizado no melhoramento de plantas. Este método € considerado
uma forma de selecéo de familias, tendo em vista que a selecéo é feita com base
no valor médio da progénie, posteriormente sdo selecionados 0s genotipos
potenciais dentro desta familia (Jackson e McRae, 1998).

Diversos estudos tém demonstrado que a selecdo entre e dentro de
familias apresenta uma significativa vantagem, como mostra o trabalho de Borges
et al. (2017), que, ao quantificar o progresso genético com a selecdo entre e
dentro de progénies para a producdo de frutos de pupunha, encontraram que a
selecdo dos trés melhores gendtipos por familia proporcionou a manutencéo do
namero efetivo, associado a uma menor reducédo no ganho de selecao.

Souza et al. (2017), ao avaliar progénies F, de feijdo-vagem para
caracteres relacionados a producéo de vagens e graos através do procedimento
REML/BLUP, fizeram a selecéo entre e dentro de progénies e obtiveram ganhos
genéticos aditivos preditos com a selecao de 36,05% na producdo de graos e
33,5% na producdo de vagens verdes. Estes autores concluiram que a selecéo
via BLUP para a producéo de vagens e graos possibilitou a predi¢do e a obtencéo
de ganhos genéticos significativos para o melhoramento do feijdo-vagem nas
préximas geracoes.

Em goiabeira, Quintal et al. (2017), visando a geracdo de novas
variedades de goiaba com atributos superiores, conduziram um estudo com
dezessete familias segregantes. A selecdo entre familias indicou os maiores

valores para diversas caracteristicas de interesse, revelando que, para o presente
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estudo, essa prética seria eficaz, uma vez que essas caracteristicas permitiram os
maiores valores de acuracia de selecdo entre as familias.

Contudo a tarefa de selecionar progénies superiores néo é facil, uma vez
gue os caracteres de importadncia, em sua maioria quantitativos, apresentam
comportamento complexo, por serem mais influenciados pelo ambiente e inter-
relacionados de tal forma que a sele¢cdo de um provoca uma série de mudancas
em outros (Cruz; Regazzi, 2001). O uso de metodologias com maior acuracia
estatistica € uma alternativa, tendo em vista que o conhecimento da magnitude
das estimativas de herdabilidade, dos coeficientes de correlacdo genética e
fenotipica e das estimativas de ganho esperado com sele¢éo auxilia na conducao
de um programa de melhoramento e nas tomadas de decisdo (Borém; Miranda,
2017).

3.2.2.2.Parametros genéticos no melhoramento do capim-elefante

A estimacdo dos parametros genéticos tem grande importancia no
melhoramento genético de qualquer cultura, pois possibilita conhecer a estrutura
genética da populacdo para fins de selecdo e da sua variancia genotipica
(Ramalho et al., 2012). Levando em consideracdo que as variagcdes ambientais
mascaram as de natureza genética, quanto maior a propor¢cdo da variabilidade
decorrente dos efeitos de ambiente em relacdo a variabilidade total, mais dificil
sera a selecao efetiva dos genotipos superiores (Borém e Miranda, 2017).

Com a estimacdo dos parametros genéticos, é possivel predizer os
valores genéticos, o que auxiliard os melhoristas nas tomadas de decisao (Cruz et
al., 2012). O conhecimento dos componentes da variabilidade fenotipica auxiliara
na escolha dos métodos de melhoramento, dos locais para a conducéo dos testes
de rendimento, do namero de repeticdes e da predicdo dos ganhos de selecdo
(Viana e Resende, 2014).

A variancia fenotipica pode ser dividida em variagcdo produzida pelo
ambiente, variacdo resultado dos efeitos genotipicos e a Ultima variancia pela
interacdo do gendtipo com o ambiente. A varidncia genotipica, por sua vez, pode
ser desdobrada em variancia genética aditiva, variancia de dominancia e variancia

epistatica (Vencovsky, 1969).
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O conhecimento da variabilidade genética existente através de
parametros genéticos como herdabilidade, coeficiente de correlacdo genética e as
implicagbes dos efeitos ambientais sobre estas estimativas, refletidas na interagéo
genotipo x ambiente, tém importancia fundamental em qualquer programa de
melhoramento, pois indica o controle genético do carater, importante para o
estabelecimento de estratégias de selecdo (Falconer, 1987).

A herdabilidade (h?) é um dos parametros genéticos que mais contribuem
para o trabalho do melhorista. Diz respeito a propor¢do relativa das influéncias
genéticas e ambientais na manifestacdo fenotipica das caracteristicas e indica o
grau de facilidade ou dificuldade para melhorar determinada caracteristica. A
herdabilidade fundamenta a estratégia a ser usada no melhoramento genético de
uma caracteristica. Em outras palavras, expressa a confianca do valor fenotipico
como um guia para o valor genético; por esta razdo, entra em quase todas as
formulas relacionadas com métodos de melhoramento, e muitas decisdes praticas
sobre procedimentos a serem usados dependem de sua magnitude como
estratégias de selecdo para um determinado carater na populacdo (Falconer,
1987).

E possivel estimar dois tipos de herdabilidade: no sentido amplo e no
sentido restrito. No sentido amplo, a herdabilidade pode ser definida como a razao
da variancia genotipica pela variancia fenotipica, enquanto no sentido restrito, a
razao da variancia genética aditiva pela variancia fenotipica, ou seja, leva em
consideracdo apenas a parte da variacdo genética que passa para a proxima
geracao (Falconer e Mackay, 1996).

Quanto maior o coeficiente de herdabilidade, maior o0 sucesso de uma
selecdo para dado carater, o que resulta numa relacdo positiva entre alta
herdabilidade e eficacia seletiva (Van Vleck, 1993). De acordo com Resende
(2009), a herdabilidade pode ser classificada como baixa (h < 0.15), mediana
(0.15 < h < 0.50) e de alta magnitude (h > 0.50). Quando a herdabilidade de uma
caracteristica é baixa, ela evidencia que grande parte da variacdo da
caracteristica € devida aos diferentes ambientes aos quais 0s genétipos estédo
sujeitos. Altos valores para a herdabilidade significam que as diferencas genéticas
entre 0s gendtipos sdo responsaveis, em grande parte, pela variacdo da

caracteristica (Bourdon, 1998).
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O REML/BLUP permite estimar componentes de variancia, parametros
geneéticos, acuracia de predicdo e predizer os ganhos de selecdo (Resende,
2016). Em consequéncia, é possivel inferir sobre a interagdo do gendtipo com o
ambiente, estimar a acurdcia das avaliacbes e identificar os genotipos
promissores (Alves, 2016). A melhor predicdo nao viesada (BLUP) com uso de
componentes de variancia estimados via maxima verossimilhanca restrita (REML)

representa potencial avanco no melhoramento de plantas.

3.2.2.3. Modelos mistos no melhoramento genético de plantas

A metodologia de modelos mistos foi proposta por Charles Roy
Henderson em 1949, tendo sido adotada primeiramente no melhoramento animal
(Henderson, 1975), mas os trabalhos utilizando modelos mistos nos estudos em
genética vegetal eram bem escassos.

Porém o0 uso da metodologia dos modelos mistos passou a ser
empregada em diversas culturas, tendo em vista as vantagens que essa
abordagem oferece frente as dificuldades (perda de parcelas experimentais,
heterogeneidade de variancias ambientais etc.) rotineiramente encontradas em
experimentos agronémicos, principalmente em estudos que requerem muitos
ensaios (Borges et al., 2010; Carias et al., 2016; Menezes et al., 2016; Rodrigues
et al., 2017)

O problema central do melhoramento genético é a predicdo dos valores
genéticos dos varios genotipos em avaliacdo, e esta predicdo necessita de
componentes de variancia conhecidos ou estimados com precisdo (Resende,
2007). A melhor predicdo nédo viesada (BLUP), proposta por Henderson (1975)
com uso de componentes de variancia estimados via maxima verossimilhanca
restrita (REML) (Patterson e Thompson, 1971), representa potencial avanco no
melhoramento de plantas.

O REML é uma generalizacdo da ANOVA para situacbes mais
complexas. Para situacfes simples, os dois procedimentos sédo equivalentes, mas
para as situacfes mais complexas encontradas na pratica, a ANOVA é um
procedimento apenas aproximado (Resende, 2007). No BLUP, a média é a
mesma para todos os tratamentos genéticos, uma vez que, em termos de

processo de estimacéo, se trata de uma mesma populagéo (Gongalves e Fritsche
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Neto, 2012), de modo que a acuracia seletiva é maximizada e o erro de predicéo,
minimizado. Além disso, fornece valores genéticos ndo viciados, maximiza o
ganho genético por ciclo de selecdo e a probabilidade de selecdo do melhor entre
dois ou mais genotipos.

As principais vantagens praticas do REML/BLUP sdo permitir a predi¢éo
acurada e ndo viesada dos valores genéticos, propiciar obter informacdes
especificas sobre o mérito da progénie e de gendtipos nas progénies, com
vantagem para experimentos desbalanceados, considerar até mesmo o
ambiente da repeticdo onde esta localizado o gendétipo, permitir a comparacao
de gendtipos ou variedades através do tempo (geracdes, anos) e espaco (locais,
blocos), permitir a simultdnea correcdo para os efeitos ambientais, estimacéo
de componentes de variancia e predi¢cao de valores genéticos, permitir lidar com
estruturas complexas de dados (medidas repetidas, diferentes anos, locais e
delineamentos) e poder ser aplicado a dados desbalanceados e a delineamentos
nao ortogonais. No caso de dados desbalanceados, a ANOVA conduz a
imprecisas estimativas de componentes de variancia e, consequentemente, a
predicbes ndo acuradas de valores genéticos (Resende, 2007; Sturion e
Resende, 2010).

Em razdo da vantagens desse método, seu emprego no melhoramento de
espécies tem crescido expressivamente, podendo ser aplicado em diferentes
espécies como mamao (Cortes et al., 2019), maracuja (Silva et al., 2017b),
milho (Vittorazzi et al., 2017), feijao-caupi (Cruz et al., 2021) bem como no capim-
elefante (Menezes et al., 2016; Stida et al., 2018; Silva et al., 2020).

Estudos conduzidos por Vivas et al. (2014) para estimar 0os componentes
de variancia e o valor genético de progénies de mamoeiro para incidéncia e
severidade de mancha-de-phoma via modelos mistos possibilitaram selecionar
gendtipos com valores negativos de efeitos genéticos aditivos tanto para
severidade quanto para incidéncia da doenca nas folhas.

Quintal et al. (2017) conduziram e analisaram pelo procedimento
REML/BLUP, em nivel de gendtipos, 17 familias segregantes de goiabeira. As
estimativas para parametros genéticos revelaram excelente potencial de selecdo
da populacéo e variabilidade genética suficiente para o melhoramento genético da

populacéo a curto e longo prazo.
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Nogueira et al. (2019) fizeram uma selecdo das melhores progénies e
genotipos de um teste de progénies de irmdos completos de eucalipto com base
no tamanho efetivo populacional, endogamia e ganho genético. As estimativas de
herdabilidade e acuracia seletiva deste trabalho possibilitaram reducdo do
cruzamento de gendtipos aparentados, maximizacdo dos ganhos genéticos e a
transformacgao do experimento em pomares de sementes por mudas.

Trabalho conduzido por Evangelista et al. (2021) para estimar
parametros genéticos e comparar diferentes estratégias de sele¢cdo no contexto
de modelos mistos para melhoramento da soja encontrou alta preciséo seletiva,
indicando alta confiabilidade dos resultados. Além disso, os resultados mostraram
gue os genotipos de soja mais produtivos apresentam alta adaptabilidade e
estabilidade.

Rodrigues et al. (2017) fizeram uma selecao de familias e progénies de
capim-elefante para produzir bioenergia via reml/blup, tendo a variancia genética
nas familias avaliadas sido explicada pelos efeitos genéticos aditivos e de
dominancia. As familias selecionadas apresentaram maior nimero de genotipos
potenciais para caracteristicas como altura da planta, diametro do colmo
porcentagem de matéria seca e producdo de matéria seca.

Silva et al. (2020) fizeram uma avaliagdo da producdo de energia em
familias de irmaos completos de capim-elefante por modelos mistos, em que
cento e vinte progénies de irmaos completos de cruzamentos foram avaliados em
dois cortes e um ambiente. Neste estudo, a herdabilidade da familia chegou a
0,81 e 0,92%, no primeiro e segundo corte, respectivamente. Estes mesmos
autores afirmam que o método REML / BLUP mostrou-se adequado para a

selecdo de gendtipos de capim-elefante para fins energéticos.

3.2.3. MATERIAL E METODOS

3.2.3.1. Caracterizacdo da area experimental

O experimento foi implantado em uma area experimental pertencente a

Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), localizada nas
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dependéncias do Centro Estadual de Pesquisas em Agroenergia e
Aproveitamento de Residuos (CEPEAA), da Estacdo Experimental da PESAGRO-
RIO, em Campos dos Goytacazes, RJ, situado a 21°44’47” S, 41°18'24” W e 11
m de altitude.

Os dados meteorologicos foram obtidos da estacdo automatica
agrometeoroldgica, localizada proximo a area experimental. Na Figura 1 estao
apresentados o0s valores mensais de precipitagcdo pluvial e de temperatura
referentes ao periodo da conducdo do experimento (novembro de 2019 a agosto
de 2021).

Temperaturas e Precipitacao

Plantio Uniformizacédo Corte 1 Corte 2
250 35

| 30
200 | |
150 /_\,\/_—/\’\/ 20

100 ‘ 15

Precipitacédo
(mm)
Temperatura
(°c)

50

Precipitacéo ——T.Max —T.Min

Figura 1. Temperaturas e precipitacao ocorridas durante o experimento de capim-
elefante. Campos dos Goytacazes, 2019-2021.

O solo da area experimental no qual os gendétipos foram cultivados se
caracteriza como solo de terraco, classificado como Argissolo Amarelo distréfico
(EMBRAPA 2006) e apresenta as seguintes caracteristicas: pH 5,3; fésforo (mg
dm=) 36; potassio (mg dm=3) 166; Ca (cmol. dm3) 1,5; Mg (cmolc dm3) (cmolc
dm) 0,6; Al (cmolc: dm™3) 0,1; H + Al (cmolc dm3) 2,4; Na (cmolc. dm3); C (%) 1,18;
Matéria Organica (%) 2,03.
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3.2.3.2. Obtencé&o das progénies

Para obtencdo das familias, foram utilizados gendtipos provenientes do
Banco Ativo de Germoplasma de Capim-Elefante (BAGCE) do
LEAG/CCTA/UENF, localizado em Campos dos Goytacazes-RJ. Para tanto,
foram selecionados os nove genoétipos mais produtivos no quesito producédo de
matéria seca, segundo Oliveira et al., (2013) e Rocha et al., (2015) (Tabela2).

Tabela 1. Identificagcdo dos nove genitores provenientes do Banco Ativo de
Germoplasma de Capim-Elefante (BAGCE) do LEAG/CCTA/UENF, utilizados
como genitores femininos para obtencao das familias de meios-irmaos. Campos
dos Goytacazes, RJ.

Familia Genitor Feminino BAGCE Procedéncia
1 Gigante de Pinda 7 Pindamonhangaba-SP
2 Pasto Panaméa 74 Panama
3 903-77 ou Australiano 68 Brasil
4 Gramafante 45 Colémbia
5 Trés Rios 3 Nova Odessa-SP
6 Elefante de Pinda 26 Colémbia
7 Duro de Volta Grande 34 UFRRJ- Seropédica
8 Taiwan A-46 33 UFRRJ- Seropédica
9 King Grass 51 Embrapa Gado de leite

Os cruzamentos foram feitos entre os meses de junho e agosto de 2019,
época do florescimento da cultura. Foi permitido que 0s cruzamentos
ocorressem naturalmente e, posteriormente, foram colhidas as paniculas dos
respectivos gendtipos. As paniculas foram colhidas no inicio da época de
florescimento, no meio da estacdo e ao fim da época de florescimento. Tal
procedimento foi adotado de modo a propiciar a coleta de sementes polinizadas
por genitores precoces e tardios e assim garantir maior variabilidade para as
familias obtidas. Apds a coleta, as sementes de cada genétipo foram misturadas,
colocadas em papel aluminio e acondicionadas em geladeira. No dia 18 de
setembro de 2019, foi feita a semeadura em bandejas de isopor contendo 128
células que foram preenchidas com substrato florestal e mantidas em casa de
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vegetacao, durante 60 dias, equipada com um sistema de irrigagdo para propiciar
condicles ideais para germinacdo e manutencéo das plantulas. No dia 14 de abril
de 2020, foi feito o corte de uniformizacdo, dando inicio ao periodo de avaliagdo
do experimento.

3.2.3.3. Implantagéo e condugéo do experimento

O preparo do solo consistiu de duas gradagens aradoras. O transplantio
das plantulas para o campo foi feito no dia 18 de novembro de 2019. Foi feita
irrigacao suplementar por sistema de aspersado convencional apenas na fase de
implantacdo e estabelecimento das plantas (hovembro e dezembro) a fim de
garantir o estabelecimento e o desenvolvimento das plantas nesta fase inicial.

Na conducdo do experimento, a adubacéo foi feita de acordo com os
resultados obtidos na analise de solo e a recomendacédo do manual de calagem e
adubacao, parcelada em trés épocas: no plantio e uma em cada corte de
avaliacdo (Freire et al., 2017). Para tanto, no plantio, foram distribuidos em cada
linha 60 g de superfosfato simples e aos 50 dias apos o plantio, foi feita a
adubacdo de cobertura, utilizando 70 g de ureia e 40 g de KCI por linha,
correspondendo a 28,6 kg de N e 24 kg de KO por hectare.

Para avaliacdo das familias, foi utilizado delineamento em blocos ao
acaso, com trés repeticdes. A parcela foi constituida por uma linha de 15 m com
espacamento de 1,50 x 1,50m, totalizando 10 plantas por parcela. A area util foi
representada pelas oito plantas centrais, foram consideradas como bordadura as
plantas das extremidades da linha. A identificacdo dos 216 genoétipos que
compbem a area Uutil, de acordo com as familias a que pertencem, esta
apresentada na Tabela 2.

Os cortes de avaliacdo foram feitos apds oito meses de crescimento das
plantas, tendo sido feitos dois cortes de avaliacdo. O primeiro corte ocorreu no dia
01 de dezembro de 2020 e o segundo, no dia 30 de julho de 2021.

3.2.3.4. Caracteristicas avaliadas

As avaliacdes foram feitas em oito plantas individuais, de cada parcela e
aferidas as seguintes caracteristicas:

e Producédo de matéria seca (PMS, t.ha?) - foi retirada uma amostra de cada

planta ao acaso, picada e acondicionada em saco de papel identificado, pesado e

colocado em estufa a 65 °C por 72 horas. Em seguida, as amostras foram
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novamente pesadas para obtencdo da amostra seca ao ar (ASA). O material seco
foi moido em moinho tipo Willey com peneira de 5 mm e acondicionado em sacos
plasticos para a determinacdo da amostra seca em estufa (ASE). Para a
determinacdo da ASE, 2 g de cada material moido foram mantidos em estufa a
105°C por 18 horas e, posteriormente, novamente pesados.

e Numero de perfilhos (NP) — feito pela contagem do niumero de perfilhos de
cada uma das plantas avaliadas;

e Altura de plantas (ALT, m) — mensurada do solo até a inflexdo da ultima
folha completamente expandida de cada uma das plantas avaliadas;

e Diametro de colmos (DC, mm) — aferido pela média de trés perfilhos de
cada planta avaliada, mensurado com auxilio de um paquimetro digital a 1 m de

altura do solo.

3.2.3.5. Analises estatisticas via modelos mistos

Para as caracteristicas avaliadas, foram feitas a anélise de deviance, a
estimacao dos parametros genéticos e a predicdo dos ganhos entre e dentro das
familias via modelos mistos (REML/BLUP).

De acordo com modelo descrito em Viana e Resende (2014), a analise de
deviance foi obtida da seguinte forma:

D =-2In(L)
In(L)= =1/2In|X"V~'X|=1/2In|V[-1/2(y=Xm) 'V~ (y—Xm),

em que In (L) é o ponto maximo da funcdo de logaritmo de maxima
verossimilhanca restrita (REML); y € o vetor da variavel analisada; m é o vetor dos
efeitos das observacdes, assumido fixo; X € a matriz de incidéncia dos efeitos
fixos; e V € a matriz de variancia-covariancia de y.

O teste estatistico LRT (teste de razdo de verossimilhanca) foi utilizado
para testar o significado dos efeitos, da seguinte forma:

LRT: -2In(Lse) + 2In(Ltm),

em que Lse € 0 ponto maximo da fungcédo de maxima verossimilhanca para
o modelo reduzido (sem os efeitos) e Lim é 0 ponto maximo da fungdo de méaxima
verossimilhanca para o modelo completo. As varidveis foram analisadas pelo
software Selegen- REML/BLUP (Resende, 2009), que foi utilizado para obter os

componentes de variancia por meio da maxima verossimilhanca restrita (REML) e
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os valores genotipicos individuais por meio do melhor preditor linear ndo viesado
(BLUP).

Para a abordagem REML/BLUP, foi utilizado o modelo 8 do programa
computacional SELEGEM - REML/BLUP para avaliagdo de Genoétipos em
Progénies de Meios-irmaos (ou Polinizacdo Aberta em Espécies Albgamas) —
Varias Observacdes por Parcela, um local e em varias colheitas no delineamento
em Blocos Completos com Resultado por Gendtipo (Resende, 2009). A predicao
dos valores genéticos foi feita utilizando a abordagem dos modelos mistos, sendo
adotado um modelo de acordo com a equacéao descrita abaixo:

y=Xm+Za+Wp+Ts+e,

em que y é o vetor de dados, m € o vetor dos efeitos das combinagcdes
medicao-repeticdo (assumidos como fixos) somados a meédia geral, a € o vetor
dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatorios), p é vetor
dos efeitos de parcela (aleatérios), s é vetor dos efeitos permanentes (aleatérios)
e e é o vetor de erros ou residuos (aleatorios). As letras mailsculas representam
as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos. O vetor m contempla todas as
medicbes em todas as repeticdes e ajusta simultaneamente para os efeitos de
repeticbes, medicao e interacao repeticdo x medicao.

Os componentes da variancia fenotipica fornecidos pelo modelo foram os
seguintes:

Va: variancia genética aditiva;
Vparc: Variancia ambiental entre parcelas;
Vperm: vVariancia dos efeitos permanentes;
Ve: variancia residual temporaria;
Vs: variancia fenotipica individual;
h2a = h?; herdabilidade individual no sentido restrito, ou seja, dos efeitos aditivos.
r: repetibilidade individual,
c?parc: coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcela; e
c?perm: coeficiente de determinacéo dos efeitos permanentes.
Média geral do experimento.
Os componentes da varidncia para o calculo do coeficiente de
repetibilidade foram estimados com o procedimento da maxima verossimilhanca

restrita (REML), sendo a repetibilidade em nivel de parcela (p) estimada por:
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o Hop ta; tog

p:

:75+:7;+:7[:+:7§+:?F: !

Em que Vg é a variancia genética entre as plantas; Vperm € a variancia dos

efeitos permanentes; e Vpé a variancia fenotipica.

3.2.4. RESULTADOS E DISCUSSOES

Pelo teste da razdo de verossimilhanca, apenas a caracteristica altura
(ALT) apresentou efeitos significativos (P <0,05) para a fonte variagdo familia.
Com relacdo a fonte variacdo parcela, a caracteristica ALT apresentou efeito
significativo a 1% (P<0,01) e as demais caracteristicas apresentaram efeito
significativo a 5% (P<0,05) (Tabela 2).

A auséncia dos efeitos significativos para a fonte variacdo gendtipo entre
as caracteristicas producdo de matéria seca (PMS), diametro de colmo (DC) e
namero de perfilhos (NP), denota que a selecéo entre familias propiciara menores
ganhos em funcdo da baixa variabilidade presente entre as familias. As
significancias para os efeitos de parcela indicam variabilidade genética
significativa dentro da parcela. Dessa forma, ndo se torna interessante a selecéo
entre, mas, sim, dentro de familias (Borém e Miranda, 2017).

A variancia fenotipica foi desmembrada em variancia genética aditiva,
variancia ambiental entre parcelas, variancia dos efeitos permanentes e variancia
residual temporaria. Observa-se que a contribuicdo da variancia genética aditiva
foi pequena para todas as caracteristicas avaliadas, predominando os efeitos
ambientais. Houve  maior contribuicdo da variancia dos efeitos permanentes
(Vperm) para a caracteristica PMS e da variancia residual temporaria (Ve) para as

demais caracteristicas (Tabela 3).
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Tabela 2. Andlise de Deviance para as caracteristicas producédo de matéria seca
(PMS), altura (ALT), didmetro de colmo (DC) e numero de perfilhos (NP) em
familias de meios-irméos de capim-elefante, avaliadas em dois cortes. Campos
dos Goytacazes, 2019 - 2021.

Fonte PMS ALT DC NP

Eamilia Deviance 1946,24"  -468,03°  804™  2542,99"
LRT 0,85 4,34 0,71 0,2

barcela Deviance  1950,7°  -462,08" 809,86° 2549,26°
LRT 5,31 10,29 6,57 6,47

Deviance 1997,35% -472,37™ 803,31™ 257522"

Amb, permanente LRT 51,96 0 0,02 32,43

Modelo Completo  Deviance  1945,39 -472,37 803,29 254279

LRT: Teste da razao de verossimilhanga; "s,**, *: Nao significativo, Significativo ao
nivel de 1% (6,63) e 5% (3,84) de probabilidade, respectivamente, pelo teste Qui-
guadrado com 1 grau de liberdade.

Este resultado era esperado, uma vez que as caracteristicas avaliadas
neste estudo sédo controladas por muitos genes e  altamente afetadas pelo
ambiente de cultivo (Souza et al., 2017). Todavia, levando em consideracdo a
forma de propagacao da cultura (propagacao vegetativa), € possivel aproveitar
toda a variancia genética, seja ela de natureza aditiva, dominante ou epistatica
(Cruz et al., 2014).

Tabela 3. Componentes de variancia obtidos pelo REML individual para as
caracteristicas producéao de matéria seca (PMS), altura (ALT), diametro de colmo
(DC) e numero de perfilhos (NP) em familias de meios-irmaos de capim-elefante,
avaliadas em dois cortes. Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

Componentes de Variancia PMS ALT DC NP

Va 6,881 0,057 0,266 10,963
Vparc 3,769 0,011 0,168 15,642
Vperm 17,009 0,001 0,022 53,478

Ve 13,720 0,062 1,942 77,610
Vs 41,379 0,131 2,397 157,690

h2a 0,166 0,435 0,111 0,070

R 0,668 0,525 0,190 0,508

C%parc 0,091 0,084 0,070 0,099

C2perm 0,411 0,005 0,009 0,339
Média Geral 14,917 3,106 5,275 34,817

Va: variancia genética aditiva; Vpac: varincia ambiental entre parcelas; Vperm:
variancia dos efeitos permanentes; Ve: variancia residual temporéria; V. variancia
fenotipica individual; h2;. herdabilidade individual no sentido restrito; R:
repetibilidade individual; c?parc: coeficiente de determinagdo dos efeitos de parcela
e Cc%perm: CoOeficiente de determinacéo dos efeitos permanentes.
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As estimativas de herdabilidade individual no sentido restrito (h?%;) foram
consideradas baixas para trés das quatro caracteristicas avaliadas. Apenas a
caracteristica ALT obteve valor de herdabilidade considerado mediano (0,435),
seguindo classificacdo de Resende (2009). Conhecer a magnitude da
herdabilidade é muito importante no melhoramento genético, pois determina o
grau de dificuldade no melhoramento da caracteristica. As baixas estimativas de
h?2 encontradas neste trabalho dificultam a selecdo para essas caracteristicas.
Entretanto Resende (2009) descreve que as herdabilidades individuais de baixa
magnitude sdo comuns para caracteres quantitativos. Além disso, a utilizacdo de
procedimentos de selecdo via modelos mistos se justifica, pois mesmo com
caracteres de baixa herdabilidade, os ganhos genéticos favoraveis sao preditos e
0S genotipos tém potencial para a selecéo (Viana e Resende, 2014).

A repetibilidade individual (R) apresentou alta magnitude para a
caracteristica PMS (0,668). Sabe-se que a PMS € uma das caracteristicas mais
importantes, quando se pensa em capim-elefante visando a producéao de energia.
Deste modo, os altos valores de repetibilidade obtidos para esta caracteristica
indicam que é possivel predizer o valor real dos gendtipos com um numero
relativamente pequeno de medicOes, indicando que havera pouco ganho em
acuracia com o aumento do namero de medidas (Sanchéz et al., 2017).

Para as caracteristicas ALT e NP, a repetibilidade individual foi
considerada mediana e para DC baixa. Quando a repetibilidade é baixa, grande
namero de repeticbes sado necessarias para alcancar um valor de determinacao
satisfatorio. O conhecimento das estimativas de repetibilidade permite que a fase
de avaliacdo seja executada com eficiéncia e dispéndio minimo de tempo e mao
de obra, maximizando a eficiéncia de selecéo (Viana e Resende, 2014).

A maximizacdo da eficiéncia de selecdo ocorre quando é feita mais de
uma medicdo em cada gendtipo, considerando que o valor genotipico é mais bem
mensurado quando é feita mais de uma medicao, tendo em vista que os melhores
gendtipos em uma avaliacdo ndo sdo necessariamente os melhores em outra. O
coeficiente de repetibilidade serve exatamente para medir a alta ou pequena
capacidade que as plantas tém para repetir a expressao do carater (Resende,
2016). Portanto, o uso do coeficiente de repetibilidade em caracteristicas
relacionadas a produtividade, associado a propagagdo vegetativa, € uma

estratégia de melhoramento eficiente.
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Os coeficientes de determinagdo da repetibilidade com duas medicdes
variaram de 0,32 a 0,80. De acordo com Resende (2009), o coeficiente de
repetibilidade é classificado como alto (r = 0.60), médio (0.30 <r < 0.60) e baixo (r
< 0.30). Assim, os coeficientes de repetibilidade obtidos neste trabalho foram
considerados altos para todas as caracteristicas, exceto para diametro de colmo
(Tabela 4). A utilizacdo de apenas duas medidas ja foi considerada suficiente para
estimar o valor real dos gendtipos, com confiabilidade acima de 60% para as
caracteristicas ALT e NP e acima de 80% para PMS (Tabela 4). Viana e Resende
(2014) destacam que, quando se seleciona um grupo de gendtipos, valores de
coeficiente de determinacéo acima de 80% podem ser considerados adequados.

Os resultados encontrados neste trabalho sdo de grande relevancia,
guando comparados com outros trabalhos conduzidos com capim-elefante, em
gue o numero de medicdes necessarias para fazer a selecdo com confiabilidade
foi muito maior do que os encontrados neste experimento. Souza et al. (2017), ao
estimar o coeficiente de repetibilidade em 73 gendtipos de capim-elefante
utilizando os métodos de anélise de variancia, componentes principais e analise
estrutural, concluiram que devem ser feitos pelo menos nove cortes para predizer
o valor real dos genotipos para a caracteristica PMS com 80% de confiabilidade.
Ferreira et al. (2021), ao avaliarem dezenove clones e duas testemunhas em seis
ambientes com a metodologia de modelo misto (REML / BLUP), também
concluiram que pelo menos sete colheitas sdo necessarias para atingir uma
precisdo de 80%, para PMS.

A acuracia dos valores fenotipicos permanentes com base em m cortes
de avaliacdo (Acm) mede a proximidade entre os valores genéticos preditos e
verdadeiros e é um indicador da qualidade da informacao experimental, levando
em consideracdo a herdabilidade, o coeficiente de repetibilidade e a precisdo
experimental. Segundo Resende e Alves (2020), a acuracia € classificada como

de alta magnitude quando maior R > 0,70 e baixa quando R < 0,50.



Tabela 4. Eficiéncia das medidas repetidas preditas pelo Blup para as caracteristicas producao de matéria seca (PMS), altura (ALT),
didametro de colmo (DC) e numero de perfilhos (NP) em familias de meios-irmdos de capim-elefante, avaliadas em dois cortes.
Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

PMS ALT DC NP
m

h2m R Acm Ef h2m R Acm Ef hZm R Acm Ef h2m R Acm Ef

1,01 o067 041 100 | 044 052 066 100 | 011 019 033 100 | 0,07 051 0,26 1,00
2 (020 o080 045 109 057 069 076 115 | 0,19 032 043 130 | 0,09 0,67 0,30 1,15
3 | 026 086 046 1,13 | 064 ©O,/7 080 1,21 | 0,24 041 0,49 147 | 0,20 O,76 0,32 1,22
4 | 022 089 04 115 | 068 082 082 125|028 048 053 160 | 0,212 080 0,33 1,26
51028 0912 o048 117 | O0,/0 08 084 127 | 031 054 056 169 | 0,21 1084 0,34 1,28
6 | 023 092 048 118 | 0,72 087 08 129 | 0,34 058 058 1/5 | 0,12 0,86 034 1,30
/7 | 0238 093 048 118 0,/3 089 086 130 | 0,36 062 060 1,81 | 0,12 088 035 1,32
8 | 023 094 048 119 | 0,74 09 086 131 | 038 065 062 185 | 0,22 1089 0,35 1,33
91024 095 049 119 | O,/ 091 087 132 | 040 068 063 189 | 0,22 109 0,35 1,33

10 | 0,24 09 049 119 | O7/6 092 087 132|041 070 064 192 | 0,12 091 0,35 1,34

h2m:herdabilidade em nivel de genétipos associada a média de colheitas; Coeficiente de determinacéo da repetibilidade (R?), acuracia
dos valores fenotipicos permanentes baseados em m cortes de avaliagdo (Acm) € eficiéncia das m avaliagdes, comparadas com a
situacdo em que apenas uma avaliacao é realizada (Ef).

1%
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Os valores encontrados neste trabalho com dois cortes de avaliagao
foram considerados baixos para as caracteristicas PMS, DC e NP (0,45, 0,43 e
0,30, respectivamente) e altos para ALT (0,76). As baixas estimativas da
herdabilidade encontradas neste estudo podem ter contribuido para os baixos
valores de acuracia seletiva para as referidas caracteristicas. No entanto, essas
caracteristicas foram eficazes para direcionar o nimero minimo de avaliagbes que
devem ser feitas na populagéo.

A realizacdo de dois cortes de avaliacdo possibilitou aumento da
eficiéncia seletiva (Ef) de 9% para PMS, 15% para ALT, 30% para DC e 15% para
NP. Com base nos valores de coeficiente de repetibilidade e das referidas
eficiéncias encontradas, ndo € vantajoso fazer mais de dois cortes para selecao
de gendtipos de capim-elefante para producdo de energia, tendo em vista que
com dois cortes foi atingindo um valor de determinacdo genética considerada
suficiente para estimar o valor real dos gendtipos, com confiabilidade acima de
80% para PMS. Assim, pode-se afirmar que ha um cenario favoravel para a
selecdo genética dos genotipos avaliados.

A Tabela 5 mostra a classificagbes dos valores genotipicos, ganho
genético e a nova média (BLUP individual) para as nove familias de meios-irmaos
de capim-elefante. As estimativas de ganho obtidas para PMS foram as mais
expressivas entre as caracteristicas avaliadas, com ganhos que variaram de
18,37% com a selecao da familia 9 a 0% com a selecdo da familia 3. O principal
objetivo de uma cultura dedicada a bioenergia € alcancar altos rendimentos de
energia e biomassa seca total por unidade de area (Anderson et al., 2016), sendo
assim, a familia citada tem potencial para produzir 18% acima da média geral do
experimento.

Para as demais caracteristicas, os melhores ganhos variaram de 11,27 a
6,78%. As familias 9 e 2 foram as mais bem classificadas para a maioria das
caracteristicas avaliadas, mostrando seu alto potencial produtivo. Porém, como ja
apresentado na analise de deviance, Tabela 2, a maior variabilidade presente
neste estudo se encontra dentro das familias, e com isso a selecéo individual
possibilitard maiores ganhos, tendo em vista que a variabilidade genética é
essencial para a viabilidade da selecdo de materiais genéticos superiores
(Beltrame et al., 2012).



Tabela 5. Ordenamento, ganho predito e a nova média para as caracteristicas producdo de matéria seca (PMS), altura (ALT),
didametro de colmo (DC) e numero de perfilhos (NP) em familias de meios-irmdos de capim-elefante, avaliadas em dois cortes.

Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

PMS ALT DC NP

Ganho Nova Ganho Nova Ganho  Nova Ganho Nova
Ordem | Familia Familia Familia Familia

(%) Média (%) Média (%) Média (%) Média
1 9 18,37 17,66 2 11,27 3,46 5 7,96 5,69 6 6,78 37,18
2 2 16,63 17,40 9 9,98 3,42 9 1,77 5,69 5 6,23 36,98
3 6 11,93 16,70 7 7,41 3,34 1 6,45 5,62 4 5,54 36,75
4 1 9,39 16,31 5 5,80 3,28 7 5,31 5,56 3 4,05 36,22
5 5 7,11 15,98 1 4,51 3,24 2 4,36 5,50 2 2,99 35,86
6 7 5,56 15,74 4 2,90 3,20 8 3,41 5,46 7 2,18 35,57
7 4 4,22 15,54 8 1,93 3,16 4 2,27 5,40 1 1,55 35,35
8 8 2,21 15,25 3 0,97 3,13 6 1,33 5,34 8 0,78 35,08
9 3 0,00 14,92 6 0,00 3,11 3 0,00 5,27 9 0,00 34,82

8y
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A selecdo individual dentro das familias é baseada em uma série de
caracteristicas morfoagronédmicas com o objetivo de ter um numero expressivo de
genotipos que aumentem a probabilidade de que pelo uma dessas plantas associe
vérias caracteristicas de interesse agrondmico, uma vez que 0 gendtipo sera fixo
(clone) por selecdo (Barbosa et al., 2005). Diante disso, para efeito de selecéo, entre
0s 216 genotipos avaliados foram selecionados os 25 melhores dentro de cada uma
das quatro caracteristicas avaliadas. No total, foram selecionados 83 gendétipos.
(Tabela 5).

Todos os genotipos selecionados apresentaram nova média maior do que a
média geral do experimento (PMS: 14,917; ALT: 3,106; DC: 5,275 e NP: 34,817). Os
ganhos genéticos obtidos entre os genotipos selecionados variaram de 30,50 a 16,56%
para PMS. A utilizacdo desses genotipos na forma de clones proporcionara ganhos de
até 30% na produtividade, sem custo adicional com insumos e mao de obra.
Resultados similares foram encontrados por Stida et al. (2017), que, ao selecionar 80
acessos de capim-elefante via REML/BLUP, obtiveram ganhos de 32% para producédo
de matéria seca. Ja para Silva et al. (2020), os ganhos obtidos com a selecédo de
familias de irmaos completos de capim-elefante foram de apenas 17%.

Entre os 83 gendtipos selecionados, o gendtipo 37 (familia 2) e o 208 (familia
9) se destacaram simultaneamente em 3 caracteristicas, incluindo bom desempenho
para PMS. Outros 13 genétipos se destacaram em duas caracteristicas (incluindo
PMS), foram eles os genotipos 25, 31, 32 e 35, pertencentes a familia 2, o genétipo 93
da familia 4 e o gendtipo 100 da familia 5. Na familia 6, destacaram-se 0s genotipos
132, 138 e 143, e na familia 9, os gendtipos 196, 206, 211 e 212. Vale destacar
também o gendtipo 195 da familia 9, que apresentou o melhor desempenho para
producdo de matéria seca.

Os gendtipos que se destacam, além de estarem entre os 85 melhores e se
destacarem em mais de uma caracteristica, eles, por serem propagados
assexuadamente por meio de colmos, seguem para a etapa seguinte de testes em
ensaios com delineamento experimental e valida¢do, com isso acelerando 0 processo
de lancamento de novas cultivares (Zhou e Joshi, 2012). Os gendtipos selecionados
também tém potencial para serem utilizados como genitores na obtencdo de novas

familias, dando continuidade ao programa de melhoramento.



Tabela 6. Ordenamento, ganho predito e a nova média para as caracteristicas producdo de matéria seca (PMS), altura (ALT),
didametro de colmo (DC) e numero de perfilhos (NP) em familias de meios-irmdos de capim-elefante, avaliadas em dois cortes.

Campos dos Goytacazes, 2019 - 2021.

PMS ALT DC NP

Ganho Nova Ganho Nova Ganho Nova Ganho Nova

Ordem |ind, F  “op™  media | ™ F ") wmedia |M F o) wmedia |™ F () media
1 195 9 30,50 19,47 41 2 16,42 3,62 211 9 14,60 6,05 81 4 8,76 37,87
2 208 9 27,75 19,05 | 204 9 16,42 3,61 114 5 12,70 5,95 134 6 8,59 37,80
3 25 2 26,14 18,81 | 108 5 15,78 3,60 41 2 12,13 5,91 100 5 8,21 37,68
4 35 2 24,74 18,61 31 2 15,45 3,58 37 2 11,37 5,88 143 6 7,93 37,58
5 211 9 23,87 18,48 25 2 14581 3,57 202 9 11,00 5,85 156 7 7,73 37,51
6 100 5 23,20 18,37 3 1 14,49 3,56 42 2 10,62 5,83 93 4 7,58 37,46
7 196 9 22,59 18,29 55 3 14,17 3,55 198 9 10,24 5,82 95 4 7,50 37,43
8 48 2 22,06 18,21 88 4 13,84 3,54 207 9 10,05 5,80 130 6 7,35 37,37
9 10 1 21,45 18,12 35 2 13,84 3,53 104 5 9,86 5,79 121 6 7,21 37,33
10 37 2 20,85 18,03 | 196 9 13,52 3,53 115 5 9,67 5,79 142 6 7,09 37,29
11 1 1 20,38 17,96 40 2 13,20 3,62 98 5 9,48 5,78 138 6 7,01 37,25
12 193 9 19,98 17,90 30 2 13,20 3,62 15 1 9,29 5,77 104 5 6,92 37,22
13 200 9 19,64 17,84 32 2 13,20 3,561 117 5 9,29 5,76 144 6 6,81 37,19
14 31 2 19,31 17,80 | 154 7 12,88 3,561 145 7 9,10 5,75 127 6 6,72 37,16
15 212 9 18,97 17,75 | 198 9 12,88 3,50 208 9 8,91 5,74 132 6 6,63 37,13
16 206 9 18,70 17,71 47 2 12,56 3,50 105 5 8,72 5,74 114 5 6,55 37,10
17 215 9 18,44 17,67 | 208 9 12,56 3,49 109 5 8,72 5,73 117 5 6,49 37,07
18 138 6 18,23 17,63 37 2 12,23 3,49 203 9 8,53 5,72 85 4 6,40 37,05
19 143 6 17,97 17,59 33 2 11,91 3,48 107 5 8,34 5,72 112 5 6,35 37,02
20 34 2 17,70 1755 [ 212 9 11,91 3,48 111 5 8,34 5,71 73 4 6,29 37,00
21 93 4 17,43 1752 [ 206 9 11,59 3,47 216 9 8,15 5,71 110 5 6,20 36,98
22 132 6 17,16 17,48 85 4 11,59 3,47 7 1 8,15 5,70 122 6 6,15 36,96
23 14 1 16,96 17,45 | 194 9 11,27 3,46 197 9 7,96 5,70 133 6 6,09 36,94
24 32 2 16,76 17,41 | 210 9 11,27 3,46 4 1 7,96 5,69 74 4 6,03 36,92
25 43 2 16,56 17,38 7 1 10,95 3,45 103 5 7,96 5,69 125 6 6,00 36,90

Ind.: Gendtipo; F: Familia.

0S
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3.2.5. CONCLUSOES

Ha variabilidade genética significativa para selecdo dentro das familias
avaliadas.

Os altos valores de repetibilidade obtidos demonstram que o desempenho
dos gendtipos € constante entre as medicdes, 0 que indica a necessidade de
apenas duas avaliacbes para selecdo dos gendtipos superiores com maior
confiabilidade para producédo de matéria seca.

Dezesseis genotipos foram identificados e selecionados por apresentarem
potencial produtivo, sdo eles os gendtipos 25, 31, 32, 35 e 37 (familia 2), 93
(familia 4), 100 (familia 5), 132, 138 e 143 (familia 6), 195, 196 206, 208, 211 e
212 (familia 9). Esses genotipos podem ser utilizados como genitores nos
programas de melhoramento genético do capim-elefante visando a producédo de
bioenergia.
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