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1  INTRODUCAO

A cana de aglcar é cultivada em regibes tropicais com a finalidade de industrial para
producdo de aglcar ou, mais recentemente, pelo seu potencial bioenergético. A biomassa € uma
caracteristica agronomicamente importante para a producdo de etanol de segunda geragdo. Os
programas de melhoramento em cana visam, nesse sentido, plantas com elevado teor de fibra e
com paredes celulares faceis de serem quebradas, além de alta produtividade e outras
caracteristicas correlacionadas. Para o desenvolvimento de cultivares superiores, esses programas
tém trabalhado com métodos de selecédo fenotipica tradicional, combinando selecdo de familias e
selecdo massal. Entre a identificacdo de matérias elite e as etapas finais do programa de
melhoramento sdo necessarios entre sete e dez anos, com grandes experimentos multi-locais, em
algumas etapas. A cana de acUcar moderna cultivada é um hibrido entre S. officinarum e S.
spontaneum, e possui genoma poliploide, com numero de cromossomos variaveis e altamente
heterozigoto. Essa complexidade dificulta a selecdo por marcadores moleculares (MOORE;
BOTHA, 2014).

A selecdo gendmica (SG) foi proposta por Meuwissen et al. (2001) para predizer fenotipos
de caracteres quantitativos em futuras geracdes de uma populacdo, baseada em marcadores
moleculares distribuidos por todo o genoma. Esse método tem sido utilizado com eficiéncia no
melhoramento de diploides, como soja, arroz e milho, e mais recentemente em poliploides, como
alfafa e trigo. Em cana de acucar, mesmo com a complexidade do genoma, Gouy et al. (2013)
mostraram que o método é vidvel na selecdo para aclcar e biomassa.

A SG baseia-se nos efeitos dos marcadores genéticos estimados em uma populacdo de
treinamento. Essa populacdo é uma amostra da populacdo de selecdo. Os efeitos dos marcadores,
por sua vez, consistem na variagdo fenotipica para o carater de interesse a que cada um deles esta
associado. Os marcadores que explicam a maior parte da variancia fenotipica dos caracteres de
interesse sdo validados em uma populacdo teste e entdo podem ser incorporados na etapa de
selecdo, para predizer os valores genéticos gendmicos (GBVs) das popula¢cdes de melhoramento.

A acurécia da SG depende da herdabilidade do carater, da densidade de marcadores em
relacdo ao tamanho efetivo da populagéo, da extensdo e padréo do desequilibrio de ligagdo (LD)
existente na populacédo, da precisdo dos dados utilizados para medir os efeitos dos marcadores e
da eficiéncia dos métodos estatisticos utilizados na predicdo. A precisdo dos dados fenotipicos
pode ser aumentada com o uso de equipamentos de fenotipagem de alto desempenho (HTP —
high throughput phenotyping), em que é possivel avaliar um grande nimero caracteres em
populagdes maiores do que vem sendo aplicado no melhoramento convencional (CROSSA et al.,
2017).



Em geral, os caracteres priméarios, como a biomassa, possuem heranca complexa. A HTP
permite avaliacdo de um grande numero de caracteres secundarios que podem ser utilizados para
predizer os valores genotipicos de caracteres primarios, bem como serem utilizados na selecao
indireta desses caracteres. A partir de comprimentos de onda do espectro de infravermelho
proximo (NIR), é possivel é possivel predizer a biomassa e caracterizar a porcao da fibra do
colmo da cana, bem como de mensurar o teor de sucrose, relacionado a producéo de agucar, que
tradicionalmente sdo estimados a partir dos contetdos de celulose, hemicelulose e lignina, Esse
conhecimento permite que caracteres secundarios correlacionados a marcadores em forte LD
sejam utilizados na selecdo (selecdo multi-trait), em preferéncia aos caracteres primarios, por
vezes mais complexos e em LD mais fraco.

A associacao entre SG e HTP, permite aumento do ganho de selecdo, uma vez que tende a
aumentar a acuracia da predicdo, aumenta a intensidade de selecéo e reduz o tempo do ciclo de
melhoramento. O grande desafio da associacdo entre SG e HTP é incorporar o grande volume de
dados fenotipicos gerados por HTP aos modelos de predicdo. Os métodos Genomic Best Linear
Unbiased Prediction (GBLUP), Random Regression Best Linear Unbiased Predictor (RR-
BLUP), o modelo de predicdo bivariada (BV), e alguns métodos bayesianos, como o BayesA,
tem sido eficiente na predicdo de genétipos superiores em diversas culturas. E preciso, portanto,
compreender qual dos métodos melhor se ajusta ao novo modelo de SG que esta sendo proposto.

Esse trabalho justifica-se pela necessidade de implementar a selecdo gendmica em cana de
acucar, a fim de aumentar a eficacia dos programas de melhoramento e reduzir custos. Dada a
complexidade do genoma da cana, a associacdo entre marcas de grande efeito ou muitas marcas
de pequeno efeito para caracteres secundarios relacionados a biomassa, avaliados durante varios
pontos do ciclo de desenvolvimento da planta, podem auxiliar a construcdo de modelos preditivos
de elevada acuracia, viabilizando a selecdo genbmica em cana de agucar.

2 OBJETIVOS

e Predizer os valores genotipicos para a populagdo a partir de dados obtidos por HTP;

e Avaliar os padrGes de desequilibrio de ligacéo e haplotipos dentro da populacéo;

e Definir modelos estatisticos de elevada acuracia para predicdo de fendtipos para
selecdo genémica em cana de agucar.

3 MATERIAL E METODOS

A populacdo de cana de aglcar a ser utilizada neste trabalho foi desenvolvida na Australia
pelo laboratério da Queensland Alliance for Agriculture and Food Innovation, na Universidade
de Queensland. A populagdo € composta por 186 genotipos, com duas ou trés repeticdes e trés

testemunhas. O DNA genémico desses individuos foi obtido segundo protocolo de (ALJANABI;



FORGET; DOOKUN, 1999). O material foi sequenciado e genotipado por GBS (genotype-by-
sequencing) pela empresa Diversity Arrays Tecnology Pty Ltd, resultando um conjunto de
marcadores SNP e DArT. A fenotipagem, bem como as caracteristicas da populacdo, sao
descritas por Hoang et al. (2017). Em sintese, na fenotipagem de alto de desempenho, os colmos
das amostras foram coletados e submetidos ao sistema de analises NIR denominado SpectraCane
(Biolab, Australia), sob diferentes espectros de NIR para estimagdo do conteudo de biomassa e
caracterizagdo de fibra e teor de agucar. Essa avaliagdo foi feita por trés anos.

A andlise de qualidade e andlise descritiva dos dados genotipicos sera realizada para
verificar a quantidade de marcadores identificados. Além disso, sera avaliado o padrdo de
distribuicdo dos marcadores na populacdo, a partir de uma andlise de divergéncia genética e o
padrdo desequilibrio de ligagdo existente. Sera processada também uma analise da segregacédo
mendeliana para quantificacdo da dosagem alélica. A partir disso, serdo construidas as matrizes
de relacionamento (GRM — genomic relationship matrix).

Os dados fenotipicos obtidos serdo avaliados em relacdo a qualidade, sendo submetidos
também a uma avaliacdo descritiva. A partir desse conjunto de dados, composto por medidas NIR
e outros caracteres secundarios, serdo estimados indices vegetativos, como NDVI e preditos os
valores genéticos para biomassa e teor de acUcar.

Os BLUPs de cada genotipo serdo preditos segundo o modelo misto a seguir, descrito em
notacdo matricial comoy = Xb + Zg + Wt + Qp + €, em que: y € 0 vetor de observacles para
biomassa; b € o efeito de bloco (fixo); g é o efeito genético (aleatdrio); t é o efeito de anos
(aleatdrio); p é o efeito de bloco ano (efeito aleatério); é o erro residual e X, Z, W e Q sdo as
matrizes de incidéncia de efeito. As caracteristicas secundarias, também conhecidas como dados
longitudinais, serdo avaliadas por trés modelos estatisticos: repetibilidade simples (SR), multi-
trait (MT) e regressao aleatéria (RR).

Para predicdo genémica, os BLUPs das caracteristicas secundarias ou da biomassa serao
utilizados como varidveis dependentes na modelagem. Serdo testados quatro métodos de
predicdo, com base nos valores BLUPs obtidos e na matriz de relacionamento genémico. Os
modelos a serem testados serdo fundamentados nos meétodos Genomic Best Linear Unbiased
Prediction (GBLUP), Random Regression Best Linear Unbiased Predictor (RR-BLUP), BayesA
e 0 modelo de predicéo bivariada (BV).

A validacdo e confirmagdo dos melhores resultados entre as diferentes metodologias
empregadas, tanto em relacdo aos modelos de predicdo quanto ao tamanho e composicdo da
populacdo de treinamento, sera feita pela técnica de validagdo cruzada. Essa técnica consiste na

divisdo da populacéo de plantas em dois subconjuntos. A primeira parte do subconjunto (80%) é



utilizada para as estimativas e a segunda parte do subconjunto (20%) para validacdo. A acurécia
da SG predita serd medida pelo coeficiente de correlacdo de Pearson, calculado a partir da
correlacéo entre os valores genéticos preditos (GBVs) e os valores genéticos observados (GVs).
4 PLANO DE TRABALHO

O cronograma de execucdo do plano de trabalho e os recursos e orgamento estéo listados
nas tabelas 1 e 2, respectivamente.
Tabela 1. Cronograma de execucéo do plano de trabalho

2018 2019

Atividade 10 20 30 40 10 20 30 4o

Controle de qualidade dos dados fenotipicos X
Analise descritiva e ajuste dos dados fenotipicos X
Predicdo dos BLUPs para os caracteres avaliados X
Controle de qualidade dos dados genotipicos

Modelagem do LD? e analise da diversidade genética

Estimagao das matrizes de relacionamento gendmico

Estimacdo dos parametros genéticos e correlacdes

Teste dos modelos estatisticos de predicdo

Validacdo dos modelos de predicdo

Redacédo do artigo cientifico e submissao X

X X

X X X
X X

* Trimestres; * Desequilibrio de ligagao

Tabela 2. Recursos e orcamento necessario para realizacdo do plano de trabalho

Item Valor
Rendimentos para recursos humanos (bolsas) R$ 65.000,00
Materiais de escritorio (folhas, canetas, tinta para impressora, etc.) R$ 800,00
Aluguel de servidor para analise de dados R$ 750,00
Total R$ 66.500,00

5 FORMA DE ANALISE DOS RESULTADOS E RESULTADOS ESPERADOS

Com os valores preditos na SG sera calculada a acurécia e herdabilidade, e com os valores
da validacdo cruzada a correlacdo Pearson.

Espera-se que o presente trabalho tenha a capacidade de informar para os melhoristas a
metodologia com melhor predi¢do e resultara em otimizacdo de médo de obra, tempo, custos,
velocidade e uma maior eficiéncia na disponibilidade e lancamento de novos materiais genéticos.
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