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Aplicacio de técnicas multivariadas no estudo da divergéncia genética
em cana-de-acucar’

Application of multivariate techniques in the study of genetic diversity in sugarcane

Jodo de Andrade Dutra Filho?*, Luiz José Oliveira Tavares de Melo?, Luciane Vilela Resende®, Clodoaldo José
da Anuncia¢io Filho* e Gerson Quirino Bastos*

Resumo - Estudos sobre divergéncia genética sao importantes na identificacdo de genitores potenciais para a obtencdo de
novos individuos com maior efeito heterdtico. Em cana-de-actucar esses estudos assumem fundamental importancia, pois
com o passar do tempo as variedades comerciais devem ser substituidas de suas areas de cultivo, devido a sérios declinios
agronomicos e industriais ocasionados pela degenerescéncia varietal. Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar
a divergéncia genética em progénies de cana-de-agucar, através de técnicas multivariadas, com base em oito caracteres
agroindustriais. O trabalho foi conduzido na area agricola da Usina Santa Tereza, municipio de Goiana (PE), durante o ano
agricola 2007/2008. Foi utilizado o delineamento experimental casualizado em blocos completos com cinco repetigdes. As
variaveis analisadas foram: toneladas de pol por hectare, toneladas de cana por hectare, fibra, pol % corrigida, pureza, teor
de solidos soluveis, agucares redutores e agucar total recuperavel. Apos analise de varidncia e estimagdo de parametros
genéticos, a distancia generalizada de Mahalanobis foi calculada para quantificar a dissimilaridade. Foram utilizados o
método hierarquico de ligagdes médias (UPGMA) e o método de otimizagdo de Tocher. O coeficiente de herdabilidade
média foi de alta magnitude para as variaveis TPH e TCH, indicando possibilidade de sucesso na selegdo com base nesses
caracteres. A metodologia aplicada permitiu a identificacao de progénies de maior divergéncia genética proporcionando ao
fitomelhoramento canavieiro da RIDESA sugestio de cruzamentos a serem realizados futuramente.

Palavras-chave - Cana-de-agucar. Hibridacdo vegetal. Melhoramento genético.

Abstract - This study aimed to evaluate the genetic diversity in progenies of sugar cane by means of multivariate techniques
based on eight agroindustrial traits. The work was carried out in the agricultural area of Usina Santa Teresa, Goiana (PE),
during the agricultural year 2007/2008. A complete randomized block design with five replications was used. The variables
analyzed were: pol tons per hectare (PTH), sugarcane tons per hectare (STH), fiber (FB), corrected pol % (CPP), purity
(PTY), content of soluble solids (BX), reducing sugar (RS) and total retrievable sugar (TRS). After analysis of variance and
estimation of genetic parameters, the Mahalanobis distance was calculated for quantifying dissimilarity. We used average-
linkage method (UPGMA) and the optimization method of Tocher. The average coefficient of heritability was high for the
variables PTH and STH indicating the possibility of success in selection for these characters. The methodology allowed
identification of progenies with greater genetic divergence providing information for RIDESA sugarcane plant breeding on
crosses to be made in the future.
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Introducao

A variabilidade genética disponivel para selecdo,
em cana-de-agucar, provém de cruzamentos realizados
entre genitores de interesse que ja apresentam um conjunto
de genes relacionados a caracteres tidos como importantes
componentes de produgao.

Diante de um programa de melhoramento por
hibridagdo, a fim de desenvolver uma nova variedade,
primeiramente ¢ necessario que se tenha variabilidade
genética nos progenitores envolvidos para melhor
seleciona-los.

Uma alta probabilidade de obten¢do de uma nova
variedade se da quando se efetuam selegdo e cruzamentos
entre genitores que apresentam caracteres agronomicos
favoraveis (PEDROZO et al., 2009). Nesse contexto, €
fundamental avaliar a divergéncia genética entre os genitores
envolvidos, para que através dos cruzamentos realizados
aumente-se a possibilidade de obten¢do de individuos com
excelente potencial heterético (SUDRE et al., 2005).

De acordo com Shimoya et al. (2002), essa
divergéncia genética pode ser quantificada através de
métodos preditivos que levam em consideragdo caracteres
agronomicos, fisiologicos, morfologicos e moleculares.
Entre as medidas de dissimilaridade mais utilizadas
nos estudados de divergéncia genética esta a distancia
generalizada de Mahalanobis. Esta leva em consideragido
as varidncias e covariancias residuais que existem
entre as caracteristicas mensuradas, possiveis de serem
quantificadas, quando os genétipos sdo avaliados em
experimentos conduzidos em delineamentos experimentais
adequados (AMORIM et al., 2007).

Ao utilizar medidas de dissimilaridade, o
nimero de estimativas obtidas ¢ muito grande, tornando
impraticavel o reconhecimento de grupos homogéneos
pelo simples exame visual destas estimativas. Por
este motivo, o melhorista utiliza os métodos de
agrupamento ou de proje¢des de distancias em graficos
bidimensionais, tomando por base as coordenadas

obtidas a partir da medida de dissimilaridade escolhida
(CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Os métodos de agrupamento podem ser divididos
em hierarquicos e de otimizagdo. Entre os métodos de
otimiza¢do mais utilizados na area de melhoramento
vegetal destaca-se o de Tocher. Neste método adota-se
o critério de que a média das medidas de dissimilaridade
dentro de cada grupo deve ser menor que as distincias
médias entre quaisquer grupos (CRUZ, 2005).

Nos métodos hierdrquicos, os genotipos sdo
agrupados por um processo que se repete em varios niveis
até o estabelecimento de um dendrograma de alto contetido
informativo (CRUZ, 2005).

Com este trabalho objetivou-se avaliaradivergéncia
genética em progénies de cana-de-aglicar oriundas de
autofecundagdo, por meio de técnicas multivariadas, com
base em oito caracteres agroindustriais.

Material e métodos

O experimento foi conduzido na zona canavieira
do Litoral Norte de Pernambuco classificado por
Koffler et al. (1986), na area agricola da Usina Santa
Tereza, Engenho Terra Rica, municipio de Goiana, com
coordenadas geograficas 07°33” S e 35°00° W e altitude
de 13 m, durante o ano agricola 2007/2008, em Argissolo
vermelho-amarelo de textura arenosa.

Foi utilizado o delineamento casualizado em
blocos completos com cinco repetigdes. Foram avaliadas
seis progénies, constituidas de 200 individuos cada, sendo
trés consideradas padrdes, oriundas de multiplicagdo
clonal das variedades comerciais RB943365, RB867515
e RB863129 e trés de autofecundagdo dessas mesmas
variedades conforme identificado (TAB. 1).

Para o controle efetivo da autofecundag@o utilizaram-
se campanulas de TNT, medindo 0,50 cm de raio e 1,20 m
de comprimento, totalmente fechadas (FIG. 1).

Tabela 1 - Identificagdo das seis progénies de cana-de-acucar quanto aos genitores e procedéncia

Genitores
Progénies Feminino Masculino Procedéncia
1. RB943365 AUTO autofecundagado RIDESA
2. RB943365 ROC3 RB83100 RIDESA
3. RB867515 AUTO autofecundagio RIDESA
4. RB867515 RB72545 ? RIDESA
5.RB863129 AUTO autofecundagdo RIDESA
6. RB863129 RB763411 ? RIDESA
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Figura 1 - Campanulas utilizadas para o controle efetivo da autofecundacdo das variedades comerciais RB943365, RB867515

e RB863129

Cada parcela experimental foi constituida por
5 linhas de 8 m, espagadas de 1,20 m com 8 plantulas
por linha com 1 m entre plantas, totalizando assim 40
plantulas por parcela. As corregdes de pH do solo e
adubagdes do campo foram realizadas conforme o sistema
de produgdo canavieira da empresa agroindustrial.

O corte foi realizado na fase T1 cana soca. As
varidveis analisadas foram: toneladas de pol por hectare
(TPH), toneladas de cana por hectare (TCH), fibra (FIB),
pol % corrigida (PCC), pureza (PZA), teor de solidos
soluveis (BRIX), acticares redutores (AR) e acticar total
recuperavel (ATR).

A produtividade por area (TCH) foi estimada
efetuando-se a pesagem, em kg, de todos os colmos da
parcela, transformando-os posteriormente por meio da
seguinte equacdo (Peso total da parcela x 10/area 1til da
parcela em m?). Toneladas de pol por hectare (TPH) foi
obtido por meio da expressdo (TCH x PC/100). O teor de
solidos solaveis (BRIX) foi mensurado com refratdmetro
de campo representado por uma leitura de amostra
homogénea do caldo de dez colmos, retirados ao acaso
de cada parcela. Para calcular as varidveis fibra, pol %
corrigida (PCC), pureza (PZA), agucares redutores (AR) e
acucar total recuperavel (ATR), seguiu-se a metodologia
proposta por Fernandes (FERNANDES, 2003).

A andlise de variancia foi realizada segundo a
metodologia descrita por Gomes (1990), de acordo com
o modelo matematico: Yij = u + gi + bj + €ij, onde, Yij:
¢ a observagdo do i-ésimo genétipo no j-ésimo bloco; u:
média geral; gi: ¢ o efeito do i-ésimo genotipo; bj: € o
efeito do j-ésimo bloco; €ij: € o erro aleatdrio associado

a cada observagdo Yij. As médias foram agrupadas pelo
teste de Scott & Knott, ao nivel de 1% de probabilidade.

Os parametros genéticos foram estimados de
acordo com o modelo proposto por Vencovsky e Barriga
(1992), obtendo-se a variancia genética e ambiental,
os coeficientes de variagdo genética e a herdabilidade
média.

Para quantificar a divergéncia genética entre
as progénies avaliadas, utilizou-se como medida de
dissimilaridade a distancia generalizada de Mahalanobis,
obtida por meio da expressdo:

Dii’ =8y '8 (M

onde: Dii’* ¢ a distincia de Mahalanobis entre os
genotipos 1 e 1’; ¥: matriz de variancias e covariancias
residuais (dimensdo 8); informagdo necessaria apenas
para o calculo da distdncia de Mahalanobis (CRUZ;
CARNEIRO, 2006). 6 = [d] d2 ... dv], sendo: dj = Yjj
- Yi’j; d = representa a diferenca entre médias de dois
genotipos 1 e 1’ para uma dada caracteristica j; Yij: ¢ a
média do i-ésimo genotipo em relagdo a j-ésima variavel.

Como técnica de agrupamento empregou-se o
método de otimizagdo de Tocher e para a construgdo
do dendrograma utilizou-se o método hierarquico do
tipo UPGMA (Unweighted Pair Group Method using
Arithmetical Averages), desenvolvido por Sokal &
Michener (SOKAL; MICHENER, 1958).

As analises genético-estatisticas foram processadas
com o auxilio do programa GENES (CRUZ, 2006).
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Resultados e discussao

De acordo com o teste F (TAB. 2), foram
observadas diferengas significativas entre genotipos
a 1% de probabilidade (P < 0,01) para as variaveis
toneladas de pol por hectare (TPH) e toneladas de cana
por hectare (TCH).

Foi observada variabilidade genética entre as
progénies avaliadas, para esses dois caracteres, que
sdo considerados os mais importantes componentes de
producdo em cana-de-agiicar (BASTOS et al., 2003).
Melo et al. (2009) apresentaram resultados concordantes
para essas duas variaveis.

Os valores do coeficiente de variagdo (CV %)
oscilaramentrebaixoemédio, deacordocomaclassificacdo
proposta por Gomes (1990), variando de 4,30% para a
varidvel pureza (PZA) a 14,09% para a variavel toneladas
de pol por hectare (TPH), confirmando assim boa precisao
experimental. Bressiani (2002) apresentou semelhante
faixa de valores para o coeficiente de variacdo em
relagdo ao teor de so6lidos soluveis (BRIX) e toneladas
de cana por hectare (TCH) estimados em torno de
2,6% e 12,8% respectivamente, cuja oscilagdo desses
valores foi classificada como baixa e média. Estudando

a repetibilidade de caracteres agroindustriais em
cana-de-acucar, Santos et al. (2004), obteveram um
coeficiente de variagdo em torno de 11,81% para a
variavel TPH, classificado também como médio, sendo,
portanto, concordante com os resultados apresentados
no presente trabalho. Para a variavel agucares redutores
(AR) o coeficiente de variacdo foi considerado alto,
estimado em torno de 55,85%. Ramalho et al. (1993)
ressaltam que essa alta variabilidade pode ser atribuida
a diversos fatores, dentre os quais se podem citar:
problemas de amostragem, diferencas existentes entre
populagdes e diferencas de ambiente.

Os parametros genéticos estimados no presente
trabalho sdo apresentados na Tabela 3.

Para as variaveis toneladas de pol por hectare
(TPH) e toneladas de cana por hectare (TCH), a variancia
genética foi elevada e altamente superior a variancia
ambiental indicando que a expressdo desses importantes
componentes de produgdo, em sua maior parte, ¢ devida
aos efeitos genéticos, sugerindo assim possibilidade de
sucesso para a selecdo neste ambiente.

Os valores expressos pelos coeficientes de
herdabilidade média foram elevados para as variaveis

Tabela 2 - Resumo da analise de varidncia das caracteristicas avaliadas na fase T1 em cana soca, em experimento conduzido na Zona
canavieira do Litoral Norte de Pernambuco, Usina Santa Tereza, Goiana - PE, ano agricola 2007/2008

Quadrados Médios
F.V. G.L. TPH TCH FIB PCC PZA BRIX AR ATR
Blocos 4 2,30 50,27 1,65 1,35 6,69 1,27 0,04 102,00
Tratamentos 5 37,21%¥*%  1.705,05%** 0,73 1,14rs 2,64 1,50m 0,02 92,93m
Residuo 20 0,99 40,00 0,63 0,74 14,34 1,25 0,10 49,41
Média 7,08 48,70 14,67 14,43 88,05 20,28 0,57 140,21
CV (%) 14,09 12,99 5,39 5,95 4,30 5,51 55,85 5,01

** e * significativos a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F; ™ ndo significativo, pelo teste F

Tabela 3 - Estimativas de parametros genéticos para os caracteres avaliados na fase T1 em cana soca, em experimento conduzido na

Zona canavieira do Litoral Norte de Pernambuco, Usina Santa Tereza, Goiana - PE, ano agricola 2007/2008

Parametros Genéticos TPH TCH FIBRA PCC PZA BRIX AR ATR
VG 7,24 333,01 0,02 0,08 -2,34 0,05 -0,02 8,7
VE 0,99 40,01 0,63 0,74 14,34 1,25 0,11 49,41
CVg (%) 38,02 37,47 0,96 1,98 -99 1,11 -99 2,1
CVg/CVe 2,7 2,89 0,18 0,33 -99 0,2 -99 0,42
hm? (%) 97,33 97,65 13,77 35,63 -442.84 16,77  -485,07 46,83

Nota: VG Varidncia genética; VE Variancia ambiental; CVg Coeficiente de variagdo genética; CVe Coeficiente de variagdo ambiental; ~m?

Herdabilidade Média
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TPH (97,33%) e TCH (97,65%) mostrando predominancia
do componente genético sobre o ambiental. Conforme
descreve Falconer (1987), a confiabilidade do valor
fenotipico como indicador do valor genético neste
ambiente foi altamente satisfatoria e consequentemente
proporciona ao fitomelhorista perspectivas favoraveis
para uma selecdo com base nesses caracteres, além de
um indicativo de sucesso na recombinagdo das progénies
avaliadas. Estes valores foram mais elevados do que os
registrados por Melo et al. (2006) que obtiveram valores
de herdabilidade média estimados em 92,4% para TPH e
94,6% para TCH na fase de cana soca em experimento
conduzido na regido da Mata Norte de Pernambuco.

Os coeficientes de variacdo genética para as
variaveis TPH e TCH tiveram valores estimados em
torno de 38,02% e 37,47% respectivamente, evidenciando
presenca de variabilidade genética e grande possibilidade
de éxito na selecdo. Acima de 10%, os coeficientes
de variagdo genética sdo considerados altos de acordo
com Oliveira et al. (2008) que obtiveram resultados
semelhantes. Bastos et al. (2007) obtiveram valores
estimados acima de 10% para o coeficiente de variagdo
genética e afirmaram existir consideravel variabilidade
genética, sendo o maior valor estimado em torno de 20%
para o carater toneladas de brix por hectare (TBH). Com
os coeficientes de variagdo genética estimados em valores
acima de 30%, no presente trabalho, refor¢a-se ainda mais
a possibilidade de se praticar uma selecdo mais efetiva
entre as progénies avaliadas.

O agrupamento de médias pelo teste de Scott
& Knott (TAB. 4) a 1% de probabilidade (P < 0,01)
possibilitou a formagao de grupos, de progénies, superiores
para as variaveis TPH e TCH.

Constata-se que as progénies provenientes da
autofecundagdo foram inferiores as variedades padroes.
Inicialmente poder-se-ia afirmar que a inferioridade, em

relacdo a produtividade, seria proveniente da depressio por
endogamia. No entanto, conforme exposto anteriormente
na metodologia, ja que as parcelas experimentais formadas
pelas variedades padroes foram constituidas, nos cinco
blocos do experimento, por clones das variedades
comerciais, a varidncia observada dentro das parcelas
constituidas pelas variedades padrdes ¢é puramente
de natureza ambiental, pois se trata de individuos
geneticamente idénticos.

Com a segregacdo complexa da cana-de-agtcar,
que ¢ uma espécie alopolipldide, ¢ de se esperar que
as progénies originadas pela autofecundagdo sejam
constituidas por individuos geneticamente superiores e
inferiores. Estes ultimos possivelmente contribuiram para
uma diminui¢ao na média da produtividade das progénies
de autofecundacio, ja que para se estimar a produtividade
por area (TCH), por exemplo, efetua-se a pesagem, em
kg, de todos os colmos da parcela, transformando-os
posteriormente em TCH, ndo havendo selecdo dos melhores
individuos a serem mensurados. Mesmo assim, observa-se
que a progénie oriunda da autofecundacao da variedade
comercial RB867515 ndo diferiu estatisticamente do
padrao RB943365 com ralagdo a variavel TCH.

Na Tabela 5, encontram-se as estimativas de
dissimilaridade, com base na Distancia Generalizada de
Mahalanobis das progénies de cana-de-agticar avaliadas
no presente trabalho.

Observa-sequeamaiordivergénciagenéticaocorreu
entre as progénies 5 (proveniente da autofecundagdo) e 6
(constituida de clones da variedade comercial RB863129),
cuja distancia foi estimada em (D?= 64,42).

Essa divergéncia pode ser explicada pelo fato de as
variedades comerciais, que sao hibridos interespecificos,
apresentarem uma organizagdo cromossomica complexa.
Apresentando as progénies, um genoma complexo,

Tabela 4 - Agrupamento de progénies para as variaveis toneladas de pol por hectare (TPH), toneladas de cana por hectare
(TCH), fibra, pureza (PZA), teor de sdlidos soluveis (BRIX), agucares redutores (AR) e agucar total recuperavel (ATR), de

acordo com o teste de Scott & Knott

;’r 122;2 TPH TCH FIBRA PZA BRIX AR ATR
1 4,99 b 3542 ¢ 15,1 a 13,97 a 86,74a  20,la 067a  136,898a
2% 8,11a 533b 1406a  1507a 88,47a  20,86a 0,542  145926a
3 6,65b 46,88 b 1496a  14,17a 88,9 a 19,84 a 0,5a 137,17 a
4% 9,86 a 65,8 a 1466a 14992 88,142  21,04a 0,56a 1454522
5 3,04 ¢ 21,01d 1483a  1428a 87,92a  20,16a 0,58a  138916a
6* 9,83a 69,79 a 14422  14,08a 88,132  197a 0,56a  13691a

Meédias seguidas da mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott & knott, ao nivel de 1% de probabilidade; * Variedades Padrao
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Tabela 5 - Medidas de dissimilaridade
Mabhalanobis (D?)

entre seis progénies de cana-de-aglicar quantificadas pela distancia generalizada de

Distéancia entre progénies

Progénies 1 2
1 0 13,68
2 0
3
4
5
6

3 4 5 6
4,46 27,04 7,45 31,76
7,64 6,70 31,30 10,47
0 12,70 21,75 15,29
0 57,11 3,12
0 64,42

0

Nota: 1. RB943365 AUTO; 2. RB943365; 3. RB867515 AUTO; 4. RB867515; 5. RB863129 AUTO; 6. RB863129

derivado de cinco espécies pertencentes ao género
Saccharum, somando-se aos varios niveis de ploidia e
multiplos alelos segregando num mesmo loco conforme
menciona Hoaral et al. (2001), este resultado ¢ esperado.

Observa-se ainda divergéncia genética satisfatoria
entre as progénies 4 e 5, com um valor estimado em torno
de (D*=57,11). A maior similaridade genética (D*= 3,12)
foi observada entre as progénies 4 € 6.

O método de otimizacao de Tocher (TAB. 6), com
base na distancia generalizada de Mahalanobis, agrupou
as seis progénies avaliadas em quatro grupos distintos.

Tabela 6 - Grupos de dissimilaridade formados pelo método
de otimizag@o de Tocher, baseado na distancia generalizada
de Mahalanobis

Grupos Genotipos %
I 4* 6* 33,3
I 13 33,3
I 2% 16,7
v 5 16,7

* Variedades Padroes

O grupo I foi formado por duas progénies
constituidas de duas variedades comerciais RB867515
e RB863129; o grupo II por duas progénies oriundas de
autofecundacgdo das variedades RB943365 ¢ RB867515.
Isoladamente nos grupos III e IV, enquadraram-se,
respectivamente, a progénie constituida por clones da
variedade comercial RB943365 e a progénie oriunda da
autofecundacdo da variedade RB863129.

Neste tipo de analise, ¢ comum que os primeiros
grupos tenham um maior niumero de individuos que os
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ultimos. Elias et al. (2007), avaliando a variabilidade
genética em germoplasma tradicional de feijdo preto,
afirmaram que o método de otimizagdo de Tocher tem
como principio manter a homogeneidade dentro dos
grupos ¢ a heterogeneidade entre os grupos, assim sendo,
o maior numero de individuos em um determinado grupo
indica que eles apresentam maior similaridade genética e
os individuos enquadrados no ultimo grupo apresentam
maior divergéncia em relacdo aqueles que estdo no
primeiro grupo.

Silva (2005), utilizando técnicas multivariadas
para avaliar a divergéncia genética em 129 clones de
cana-de-agucar em experimento conduzido em Paranavai,
observou, pelo método de Tocher, a formagdao de 7
grupos onde o primeiro foi constituido por 108 clones
representando 83,72% dos que foram estudados. Do
grupo 2 ao 7 foram enquadrados 9; 3; 3; 4; 1 e 1 clones,
representando respectivamente 6,97%; 2,32%; 2,32%;
3,10%; 0,77% e 0,77% dos que foram avaliados.

O dendrograma de similaridade obtido pelo
método UPGMA (FIG. 2) possibilitou a formagdo de
dois grandes grupos.

O grupo I € formado pelas progénies (4; 6 ¢ 2) e o
grupo II é formado pelas progénies (1; 3 e 5). Observa-se
ainda que o grupo I pode ser dividido em dois subgrupos. O
subgrupo IA formado pelas progénies (4 e 6) e o subgrupo
IB formado pela progénie (2). O grupo II também pode
ser dividido em dois subgrupos. O subgrupo IIA formado
pelas progénies (1 e 3) e o subgrupo IIB formado pela
progénie (5). Conclui-se assim que o método hierdrquico
UPGMA agrupou de maneira similar ao método de
otimizagdo de Tocher as progénies avaliadas, sendo os
subgrupos IB e IIB correspondentes aos grupos 3 ¢ 4 do
agrupamento pelo método de Tocher.

Estes resultados proporcionam ao programa de
fitomelhoramento canavieiro da RIDESA informagoes
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Figura 2 - Dendrograma representativo do padrdo de dissimilaridade, estabelecido pelo método hierdrquico das ligagdes médias
(UPGMA), baseado na distancia generalizada de Mahalanobis para as seis progénies de cana-de-agticar

consistentes sobre os cruzamentos a serem realizados,
com perspectivas favoraveis de obtencdo de individuos
desejaveis e com um excelente potencial heterotico.

Conclusoes

1. Os coeficientes de herdabilidade média de alta
magnitude para as variaveis TPH e TCH indicam alta
probabilidade de éxito na selecdo com base nesses
caracteres da cana-de-agucar;

2. As técnicas multivariadas mostraram-se eficientes na
identificagdo das progénies mais divergentes no material
genético considerado;

3. Cruzamentos da progénie 5 (RB863129AUTO) com
as progénies 4 (RB867515) ¢ 6 (RB863129) sdo
promissoras para a gera¢cdo de novas combinagdes
de alelos favoraveis para a obtengdo de individuos
geneticamente superiores com excelente potencial
heterdtico.
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