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RESUMO

VALESAN, A.M.C. Estimacdo do coeficiente de parentesco entre acessos de cana do
banco de germoplasma do IAC com aplicacbes no melhoramento genético da cultura.
2022. 41f. Dissertacdo. (Mestrado em Sanidade, Seguranca Alimentar e Ambiental no
Agronegdcio) — Instituto Biologico, Agéncia Paulista de Tecnologia dos Agronegdcios,
Secretaria de Agricultura e Abastecimento do Estado de Séo Paulo, S&o Paulo, 2022.

O Brasil € o maior produtor mundial de cana-de-aclcar (Saccharum spp),
cultura que tem grande importancia na producdo de aglcar e etanol. As variedades modernas
de cana sdo organismos poliploides complexos, sendo Saccharum officinarum a espécie que
mais contribui na constituicdo de seus genomas. A caracterizacdo dos acessos dos bancos de
germoplasma € essencial para que os programas de melhoramento sejam conduzidos de modo
mais eficiente. O presente trabalho teve como objetivos: estimar os coeficientes de parentesco
entre 83 acessos de um painel de cana do IAC, a partir de dados de genealogia, com uso do
método adequado para organismos poliploides complexos; estimar os coeficientes de
parentesco pelo método estendido de VanRaden e os indices de similaridade de Jaccard dos
mesmos acessos, a partir de dados de marcadores moleculares (AFLPs e/ou SSRs); comparar
os resultados obtidos com esses métodos para verificar o nivel de correspondéncia entre eles
nesse painel de gendtipos de cana. Os resultados obtidos indicam ser mais vantajoso utilizar o
calculo do parentesco molecular de acordo método estendido de VVanRaden, considerando os
dois tipos de marcadores concomitantemente, uma vez que as estimativas de parentesco
obtidas desse modo sdo as que mais se assemelham as estimativas obtidas a partir de dados
genealdgicos. Os resultados desse estudo sdo relevantes, uma vez que informacgdes sobre as
relacBes de parentesco sdo importantes para o estabelecimento de estratégias de hibridacdes

em programas de melhoramento.

Palavras-chave: Saccharum. Poliploidia. Genealogia.



ABSTRACT

VALESAN, AM.C. Estimation of the coefficient of relationship among sugarcane
accessions of the IAC’s germplasm bank, applied to sugarcane plant breending. 2022.
41f. Dissertacdo. (Mestrado em Sanidade, Seguranca Alimentar e Ambiental no Agronegdcio)
— Instituto Bioldgico, Agéncia Paulista de Tecnologia dos Agronegocios, Secretaria de
Agricultura e Abastecimento do Estado de Sdo Paulo, Séo Paulo, 2022.

Brazil is the largest producer of sugarcane (Saccharum spp), an important crop
from which sugar and ethanol are obtained. The modern sugarcane varieties are complex
polyploid organisms and Saccharum officinarum is the species that most contributed to the
composition of their genome. The description of the germplasm bank accessions is
fundamental for efficiently conducing the breeding programs. The objectives of this research
were: to estimate the coefficient of relationship among 83 accessions of a sugarcane panel
from IAC, based on their genealogical information and on the use of a method proposed for
autopolyploid species; to estimate the coefficient of relationship according to extended
VanRaden method and the Jaccard similarity coefficient among these accessions based on
molecular markers (AFLPs and/or SSRs); to evaluate the resemblance of the results produced
by these methods applied to this sugarcane panel. According to the results, the relationship
coefficients estimates produced by the extended VanRaden method, considering both
molecular markers (AFLPs and SSRs), are the most similar to the relationship coefficient
estimates obtained based on the genealogy. The results generated in this study are relevant
since information about the relationship among genotypes are important to establish breeding

strategies in breeding programs.

Key words: Saccharum. Polyploidy. Genealogy.
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1. INTRODUCAO

A cana-de-acUcar (Saccharum spp.) € uma graminea tropical do tipo C4, com
grande capacidade de acumular sacarose. Os principais produtos obtidos a partir dela sdo o
acucar e o etanol (NEVES; CONEJERO, 2010a). Originaria da Nova Guiné foi difundida pelo
mundo por meio da migragdo humana. Foi introduzida no Brasil em 1520 e se tornou um dos
cultivos mais importantes do pais (NOVA CANA, 2021).

Atualmente, as variedades de cana sdo organismos interespecificos
autopoliploides complexos com predominio do genoma da espécie S. officinarum, muito
usada em programas de melhoramento por apresentar elevada concentracdo de sacarose e
baixo teor de fibra. Outras espécies, em menores proporcdes, também contribuem na
hibridacdo, principalmente, S. spontaneum, que por apresentar maior quantidade de fibras e
contribuir para que as variedades sejam mais vigorosas e resistentes a estresses bioticos e
abioticos (BREMER, 1961; SCARPARI; BEAUCLAIR, 2008).

Embora a base genética da cana seja estreita, isso vem sendo, de certa forma,
contornado devido ao elevado nivel de ploidia das cultivares. Além disso, a introgressao de
alelos de outras espécies do complexo Saccharum vem aumentando a variabilidade genética
da cultura e reduzindo a vulnerabilidade da mesma a situagdes adversas (AITKEN; MCNEIL,
2010).

De modo geral, os programas de melhoramento genético da cana tém como
objetivo obter variedades com bom perfilhamento, alta produtividade, baixa porcentagem de
fibra, resistentes a pragas e doencas, entre outras caracteristicas. Caracterizar 0s acessos dos
bancos de germoplasma da cultura, conhecer a estrutura genética desses bancos e o parentesco
entre 0s acessos € de suma importancia para os programas de melhoramento (SCARPARI;
BEAUCLAIR, 2008). Nesse contexto, obter as estimativas do coeficiente de parentesco entre
0s gendtipos, com base em informacBes genealdgicas ou de marcadores moleculares,
dependendo do tipo dos dados que se tém disponiveis, € de extrema valia para o
estabelecimento de estratégias do programa de melhoramento, especialmente no que diz
respeito a fase de hibridagoes.

Ha relativamente poucos estudos em que se estimam o0s coeficientes de
parentesco de cana-de-acUcar utilizando métodos apropriados para espécies autopoliploides
complexas como no caso da referida cultura. E nesse cenario que o presente estudo se insere,
tendo por objetivos estimar, entre os pares de gendtipos avaliados, os coeficientes de

parentesco a partir de dados genealdgicos e moleculares, bem como os coeficientes de
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similaridade Jaccard também com base em dados de moleculares. Os resultados obtidos com
diferentes métodos serdo comparados e as informagdes geradas serdo disponibilizadas para

uso em programas de melhoramento de cana.
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2. OBJETIVOS

2.1 OBJETIVOS GERAIS

a) Estimar os coeficientes de parentesco entre 83 gendtipos de cana do banco
ativo de germoplasma (BAG) do Centro de Cana do IAC, a partir de dados de genealogia
desses acessos e com uso do método proposto por Kerr et al., (2012), indicado para 0s casos
de espécies autopoliploides complexas e que apresentem citotipos distintos;

b) Estimar os coeficientes de parentesco entre esses mesmos genotipos, a partir
de dados de marcadores moleculares, com uso do método de VanRaden (2008) estendido por
Ashraf et al. (2016). As estimativas foram obtidas com base em marcadores AFLPs e SSRs
conjuntamente e separadamente;

c) Estimar os coeficientes de similaridade de Jaccard entre pares desses
gendtipos, a partir de dados de marcadores moleculares, considerando marcadores AFLPs e
SSRs concomitante e isoladamente;

d) Comparar os resultados obtidos com os diferentes métodos, verificando o
nivel de correspondéncia entre eles e se, dentre os métodos empregados, se algum se mostrou

mais promissor na avaliacdo das relacfes genéticas em cana.

2.2 PERSPECTIVAS FUTURAS

a) Disponibilizar as informac6es resultantes desse trabalho para obtencdo de
estimativas do valor genético dos gendtipos avaliados, no que se refere a diversos caracteres
de interesse (produtividade, resisténcias a doencas e pragas, tolerancia a estresses abioticos,
etc.), que poderao ser avaliados fenotipicamente;

b) Usar as informacfes do item anterior em estudos de mapeamento
associativo, selecdo genbmica, entre outros, com a finalidade de tornar o processo de
melhoramento genético e obtencdo de variedades mais eficientes e dindmicas;

¢) Por meio das futuras hibridacdes a serem programadas, considerando as
informac0des obtidas nessa pesquisa, e

d) Utilizar as informacdes geradas nesta pesquisa no direcionamento de
hibridacbes em cana, com o objetivo de: ampliar a base genética da cultura, gerando
variabilidade genética a ser explorada pelos programas de melhoramento; obter, de maneira

eficaz, novas cultivares de cana, com caracteristicas que atendam as demandas do setor
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canavieiro e que levem, possivelmente, a redugdes no custo de producdo e no impacto

ambiental.
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3. REVISAO DE LITERATURA

3.1 PRODUCAO DE CANA-DE-ACUCAR

O Brasil se destaca mundialmente na producdo de cana-de-agucar e,
consequentemente, na producdo de aglcar e o etanol, sendo este uma importante alternativa
aos combustiveis fosseis. O consumo de alcool tem sido superior ao de gasolina no pais
(MAPA, 2020) e essa substituicdo, alem de economicamente viavel, é vantajosa, pois 0s
biocombustiveis sdo produzidos a partir de matéria-prima renovavel e s&o menos poluentes
que os combustiveis fosseis.

Na safra de 2022/23, estima-se que sera colhido 596,1 milhdes de toneladas de
cana, 0 que representa um aumento de 1,9% em relacdo a producdo da safra anterior. A partir
da cana-de-acucar colhida, deverdo ser produzidas cerca de 40.282,3 mil toneladas de agUcar
além de 24,81 bilhdes de litros de etanol total, configurando aumentos de 14,9% e 7,4%,
respectivamente, em relagdo a safra 2020/21 (CONAB, 2022).

Como mencionado por Oriolo (2016), os programas de melhoramento
genético da cana-de-agUcar, tanto no Brasil como em todo mundo, buscam obter gendtipos
altamente produtivos, com elevado teor de sacarose e baixo teor de fibras, com resisténcia a
estresses bidticos e abidticos. Buscando agregar as caracteristicas de interesse, as cultivares
atuais sdo hibridos interespecificos entre S. officinarum, espécie que apresenta elevada
produtividade e baixo teor de fibra, e outras espécies, como S. spontaneum, que se caracteriza
por apresentar alto teor de fibra, vigor e resisténcia/tolerancia a varios estresses bioticos e
abidticos (SCARPARI; BEAUCLAIR, 2008). Também buscam-se cultivares que apresentem
perfil voltado a producédo de etanol celulésico, que sdo caracterizadas por apresentarem, entre
outros, elevado teor de fibra e vigor (ORIOLO, 2016).

Dado esse contexto, o melhoramento genético pode contribuir, de modo
eficiente, por meio da obtencdo de cultivares de cana com alto desempenho e com
caracteristicas favoraveis, para atender as demandas do mercado (ZAN et al., 2020),
contribuindo, para elevar a producdo de agucar e etanol, com menor custo de producdo e

reducdo de impactos ambientais.
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3.2 ORIGEM DA CANA-DE-ACUCAR

A cana-de-acucar (Saccharum spp.) pertence ao género Saccharum, tribo
Andropogonae, familia Poaceae, ordem Cyperales, class Liliopsida, divisio Magnoliophyta,
reino Plantae (CRONQUIST, 1981). Trata-se de uma graminea tropical, com metabolismo do
tipo C4, bastante eficiente em converter CO2, e em acumular quantidade elevada de sacarose
nos colmos, a qual, ap6s processamento, € convertida principalmente em agucares como 0
refinado e mascavo, por exemplo, (NEVES; CONEJERO, 2010a).

A cana é originaria da Nova Guiné, tendo se difundido pelo mundo por meio
da migracdo humana. Foi introduzida ao Brasil em 1520 ap6s a chegada dos portugueses,
tornando-se, desde entdo, uma das culturas mais importantes do pais (NOVA CANA, 2021).

Cheavegatti-Gianotto, et al., (2011), mencionam o fato de que ndo se conhece
a0 certo o numero de espécies pertencentes ao género Saccharum. E bastante comum,
contudo, utilizar a classificacdo segundo a qual h& quatro espécies cultivadas (S. officinarum,
S. barberi, S. sinense e S. edule) e duas selvagens (S. spontaneum e S. robustum), que
compdem o referido género, o qual juntamente com espécies dos géneros correlatos Narenga,
Sclerostachya, Erianthus e Miscanthus, resultam o Complexo Saccharum (MUKERJEE,
1957; DANIELS; DANIELS, 1975; ROACH; DANIELS, 1987). Segundo Aitken; McNeil
(2010), mesmo que essa ndo seja a classificagdo mais correta, tem sido utilizada com sucesso
para fins de manutencdo e uso dos acessos que compdem a Colecdo Mundial de Cana e
Espécies Correlatas.

Segundo Bremer (1932), a variedade Crioula € resultante da hibridacdo
interespecifica, ocorrida naturalmente entre S. barberi e S. officinarum. Foi introduzida no
Brasil e, depois de dois séculos e meio sendo cultivada nas Américas, foi substituida por
variedades com maior teor de acucar, selecionadas a partir da espécie S. officinarum
(LANDELL; SILVA, 2004). Porém, como esta espéecie é vulneravel a varias doencas, no final
do seculo XIX, cruzamentos interespecificos artificiais entre S. officinarum e outras espécies
do género passaram a ser realizados, visando obter genotipos que apresentassem elevado teor
de sacarose, mas também resisténcia/tolerancia a doencas e, com isso, iniciou-se 0
melhoramento genético da cultura (D'HONT, 1996; LANDELL,; SILVA, 2004).

As variedades atuais de cana-de-agUcar sdo definidas como organismos
interespecificos, autopoliploides complexos, incluindo aneuploidia (GRIVET et al., 1996;
HOARAU et al., 2001; GARCIA et al., 2013), com a presenca de diferentes niveis de ploidia

entre grupos de ligacdo num mesmo individuo (GARCIA et al., 2013). O processo de
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autoploidizacdo consiste num importante mecanismo dentro do processo evolutivo, sendo
muito frequente em plantas (ADAM; WENDEL, 2005; BURGESS, 2015).

Observe-se que, na literatura, em cana, muitas vezes 0 uso dos termos
variedade, cultivar e clones se confundem. Segundo Fehr (1987), o termo variedade é
utilizado para designar uma subdivisdo taxonémica de espécie, enquanto que cultivar se refere
a uma variedade cultivada de uma espécie. Ou seja, uma espécie pode apresentar diversas
variedades e, dentre elas, hd as variedades que sdo utilizadas para cultivo, que sdo as
cultivares. Ainda segundo esse autor, na literatura, o termo clone se refere ao individuo
resultante de reproducdo assexuada e que se caracteriza por ser uma copia geneticamente
idéntica de seu genitor. Em cana, existem variedades que ocorrem naturalmente e variedades
que foram resultantes de cruzamentos realizados visando obtencdo de cultivares. A cana é
uma cultura que se reproduz por meio de cruzamentos e também vegetativamente (produzindo
clones). Atualmente, hd um grande nimero de cultivares de cana, que sao utilizadas pelos
produtores e que sdo multiplicadas e comercializadas como clones, mantendo a uniformidade
da cultura. Dessa maneira, resumidamente, nos programas de melhoramento, sdo realizados
cruzamentos para obtencdo de novos gendtipos, que sdo multiplicados de modo clonal e
passam por diversas fases de sele¢do, podendo resultar em novas cultivares de cana (também
chamadas de variedades comerciais de cana), que sdo multiplicadas vegetativamente
(reproducdo clonal).

3.3 MELHORAMENTO GENETICO DE CANA-DE-ACUCAR

As cultivares de cana moderna resultam do trabalho dos melhoristas durante
décadas. Sdo caracterizadas por apresentarem alta produtividade, resisténcia/tolerancia a
estresses bioticos e abioticos, alto perfilhamento, ampla adaptacdo ambiental, entre outros.

A espécie S. officinarum, embora suscetivel a varias doencas, pragas e estresses
abioticos, continua sendo predominantemente empregada nas hibridacfes em programas de
melhoramento genético de cana, o que se deve ao fato de ela apresentar alta concentracdo de
acucar e reduzido teor de fibras (BREMER, 1961; SCARPARI; BEAUCLAIR, 2008),
caracteristicas importantes para a industria sucroalcooleira. A espécie S. spontaneum, em
menores proporcdes, também € usada nessas hibridagdes, pois, segundo esses mesmos
autores, conferem as variedades comerciais caracteristicas como rusticidade, vigor, maiores
capacidade de rebrota e perfilhamento, além de resisténcia a diferentes tipos de estresses.

Como exemplo, pode se mencionar a pesquisa de D'Hont et al. (1996), que ao estudarem a
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composic¢do genética da variedade R570, observaram que cerca de 80% de seu genoma é
proveniente de S. officinarum, 10% de S. spontaneum e 10% da recombinacéo entre o genoma
dessas duas espécies. Além das duas espécies mencionadas, S. sinense, S. robustum e S.
barberi, também tém contribuicdes, ainda que menos expressivas, na formacéo genémica das
variedades comerciais brasileiras (MATSUOKA et al., 1999).

A base genética da cana cultivada é estreita, uma vez que poucos hibridos
interespecificos S. officinarum e S. spontaneum, deram origem a diversas variedades
comerciais e espécies relacionadas (ARCENEAUX, 1967). Esse problema vem sendo
parcialmente contornado pelo elevado nivel de ploidia das cultivares, sendo que, quando s&o
realizados cruzamentos biparentais ou poliparentais, entre genitores, que sdo variedades ou
clones comerciais, podem ocorrer muitas recombinacdes entre diferentes alelos em cada loco.
Como mencionado por Aitken; McNeil (2010), a introgressdo de alelos, advindos de outras
espécies do Complexo Saccharum, colabora para aumentar a variabilidade genética presente
na cultura, o que traz vantagens para 0s melhoristas e também reduz a vulnerabilidade da
mesma.

Como mencionado anteriormente, o inicio do melhoramento da cultura data do
final do século XIX. H& programas de melhoramento de cana em diversas localidades do
mundo, como na India, nos EUA, na Austrélia, na Argentina, no México, entre outros. Mais
especificamente, no Brasil existem trés programas de melhoramento genético da cultura: o da
Rede Interuniversitaria de Desenvolvimento do setor Sucroalcooleiro RIDESA (Variedades
RB), o do centro de Tecnologia Canavieira — CTC e o Programa Cana do Instituto
Agronbémico IAC, sendo dois deles publicos (RIDESA e IAC) e um privado (CTC).

Embora cada programa tenha suas peculiaridades, de modo geral, as etapas dos
programas de melhoramento de cana, segundo Landell; Silva (2004) e Landell; Bressiani
(2008) sdo: a) fase de hibridacdo, por meio de realizacdo de cruzamentos bi ou poliparentais,
entre variedades comerciais e espécies relacionadas. Nessa fase, ocorre a ampliacdo da
variabilidade genética e também é possivel a transferéncia de alelos favoraveis de espécies
relacionadas para os descendentes resultantes dos cruzamentos; b) varias fases de avaliagédo e
selecdo de hibridos, em experimentos realizados em diversos ambientes de produgdo. Os
clones promissores sdo selecionados sdo propagados vegetativamente durante o processo de
avaliacdo e selecdo, podendo resultar em novas cultivares.

Os programas de melhoramento de cana-de-acUcar visam obter variedades com
alta produtividade, alto teor de acUcar e baixa porcentagem de fibras, entre outros, visando

producdo de acucar e alcool. Por isso, a contribuicdo de S. officinarum para 0 genoma das
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cultivares de cana é elevada (BREMER, 1961); (SCARPARI; BEAUCLAIR, 2008);
(D’HONT et al., 1996; 1998). Contudo, nos ultimos anos € em menor propor¢ao, também tem
havido a demanda por genotipos de cana com perfil energético, caracterizados por
apresentarem elevada concentracdo de biomassa, para produzir etanol celulésico, com
concomitante geracao de energia elétrica (LANDELL; BRESSIANI, 2008).

Apesar de o Programa Cana do Centro de cana do Instituto Agrondmico
(IAC/APTA/SAA-SP) atuar nessas duas frentes do melhoramento, o foco principal é obtencéo
de variedades de cana-de-aclcar e ndo de cana energia. O centro de Cana do IAC vem
investindo, ao logo dos anos, em organizar uma Colegdo Publica de Germoplasma, que seja
representativa do Complexo Saccharum. No banco de germoplasma de cana, ha acessos de
variedades comerciais, de clones em fase de avaliacdo e de outras espécies tanto do género
Saccharum, quanto de géneros relacionados como Miscanthus e Erianthus. A partir de 2013,
esse banco de germoplasma passou a abrigar uma cépia da Colecdo Mundial de cana e
Espécies Relacionadas, tornando-se a terceira instituicio mantenedora de tal colegdo
(ORIOLO, 2016).

O melhoramento genético de uma cultura depende da variabilidade genética
disponivel aos melhoristas. Contudo, para que a mesma seja eficientemente utilizada, é
preciso que esteja descrita. Por isso, acessos do Banco de Germoplasma de Cana do IAC, vém
passando por um processo de caracterizacdo no decorrer dos Ultimos anos: a) avaliagdes de
caracteristicas agrondmicas e tecnoldgicas de genétipos a partir de experimentos com
repeti¢des em campo; b) “screening” para diversas doengas, pragas que acometem a cultura;
c¢) avaliacdes citologicas; d) obtencao dos perfis moleculares (“fingerprints”) dos acessos,
com emprego de marcadores SSRs.

Destaque-se que a genotipagem dos acessos por meio dos marcadores SSRs
tém sido realizada com sucesso no Programa Cana do IAC, e esse protocolo tem atendido a
diversas funcgdes, tais como: acompanhar e identificar os gen6tipos em fases de avaliacdo nos
campo, como em Jannoo et al. (2001) e Pan et al. (2003; 2010); descrever a estrutura genética
do banco de germoplasma e, com isso, permitir o estabelecimento de cole¢des nucleares,
auxiliando, inclusive, no direcionamento de hibridagcbes. Embora, atualmente, os SNPs
(Single nucleotide polimorphism) sejam marcadores mais adequados para diferentes tipos de
estudo em Genética, inclusive por permitirem a dosagem de alelos (GARCIA et al., 2013),
para os fins descritos aqui, o emprego de marcadores SSRs ainda continua bastante
satisfatorio. Como verificado por Cordeiro et al. (2003) SSRs sdo uma ferramenta bastante

eficiente na identificacdo da constituicdo genética das cultivares modernas de cana, quando
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comparados aos marcadores RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA); AFLP e RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism). Isso, no entanto, ndo invalida o uso de outros
marcadores para 0 mesmo fim. Inclusive, marcadores AFLP continuam sendo utilizados
também na caracterizacdo molecular do banco de germoplasma de cana do 1AC.

A partir de dados dos marcadores, podem ser calculadas, entre pares de
individuos, suas medidas de similaridades, como por exemplo, Jaccard (JACCARD, 1901),
Coincidéncia Simples (SOKAL; MICHENER, 1958), Dice (DICE, 1945), ou de distancias,
como a Euclideana e Euclideana quadrada, a de Nei - 72 (NEI, 1972), a de Rogers (ROGERS,
1972).

O conhecimento da similaridade e da estrutura genética entre acessos de um
banco de germoplasma € muito importante inclusive na definicdo das estratégias do programa
de melhoramento a ele vinculado. Nas ultimas décadas, diversos tipos de marcadores
moleculares foram desenvolvidos e, no caso de cana-de-agUcar, ha uma grande quantidade de
trabalhos que avaliaram a similaridade/diversidade entre individuos, inclusive realizados no
Centro de Cana do IAC. Podem-se citar, por exemplo, pesquisas em cana com RFLPs (LU et
al., 1994), RAPDs (HARVEY et al., 1994; KAWAR et al., 2009; KHAN et al.; 2010), AFLPs
(BESSE et al. 1998; LIMA et al., 2002; AITKEN et al., 2006; SELVI et al., 2006; SELVI et
al., 2008; CRESTE et al, 2010), SSRs (CORDEIRO et al. 2003; PINTO et al., 2004; PINTO
et al., 2006; OLIVEIRA et al., 2009; DUARTE FILHO et al., 2010; SINGH et al., 2010;
CRESTE et al., 2010; MARCONI et al., 2011, MANECHINI et al., 2018), TRAPs - "Target
Region Amplification Polymorphism" (ALWALA et al., 2006; CRESTE et al., 2010; SINGH
et al., 2017); DArTSs - "Diversity Arrays Technology” (HELLER-USZYNSKA et al., 2011);
SNPs - "Single Nucleotide Polymorphisms” (DEVARUMATH et al., 2013; BELLO et al.,
2019), entre outros.

Além da similaridade/dissimilaridade ou distancia entre individuos, quando
possivel, é interessante também obter as estimativas do coeficiente de parentesco entre eles,
que podem ser calculadas tanto a partir do conhecimento da genealogia desses individuos,
quanto a partir de informacdes obtidas com base em marcadores moleculares. A definicdo do
coeficiente de parentesco foi proposta por Wright (1922). Segundo o autor considerando-se
organismos diploides, o coeficiente de parentesco € a probabilidade de que dois alelos,
amostrados de modo aleatorio, a partir de dois individuos, sejam idénticos por descendéncia
(ibd - "identical by descent").

No caso de organismos alopoliploides, pode-se aplicar essa mesma ideia, uma

vez que a heranca é do tipo dissdmica na meiose. Por outro lado, em organismos
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autopoliploides, deve-se considerar que, na meiose, a heranga € polissdbmica e, o célculo do
coeficiente de parentesco deve ser adaptado para essa circunstancia (AMADEU et al., 2020).
Nesse contexto, Kerr et al. (2012) propuseram um algoritmo para calcular o parentesco entre
individuos autopoliploides, levando em consideracdo a heranca polissdmica e a possibilidade
de ocorréncia de reducdo dupla na meiose. Como previamente mencionado, 0 parentesco
entre individuos também pode ser estimado a partir de dados de marcadores moleculares,
sendo que, quando individuos apresentam um mesmo alelo para um loco marcador, diz-se que
tais individuos apresentam alelo idéntico em estado (ibs - “identical by state™). Segundo
Lynch; Ritland (1999), o célculo do parentesco entre pares de individuos tem contribuido para
melhorar a qualidade da predi¢cdo gendmica tanto em estudos de associa¢do, como de selecéo
gendémica.

O parentesco com base em dados moleculares pode ser calculado em diploides,
a partir de locos bialélicos, com os procedimentos propostos por VanRaden (2008) e por
Yang et al. (2010), ou multialélicos de acordo com método de Lynch; Ritland, (1999). No
caso de organismos autopoliploides, hd os métodos propostos por Huang et al.(2014, 2015),
para locos multialélicos e por Ashraf et al. (2016) e por Slater et al. (2016) para marcadores
bialélicos.

Por meio de simula¢es Amadeu (2020), calculou o parentesco entre genotipos,
a partir de dados moleculares, utilizando oito métodos de estimacdo do parentesco entre pares
de individuos, desenvolvidos para autopoliploides, sendo cinco deles apresentados por Huang
et al. (2014, 2015), um por Ashraf et al. (2016) e dois propostos por Slater et al. (2016).
Depois, comparou esses resultados com os obtidos a partir de genealogia, de acordo com o
método de Kerr et al. (2012), que foi implementado por Amadeu et al. (2016) no pacote
computacional AGHmatrix V 2.0. Concluiram que, no momento, é recomendavel utilizar
mais de 100 marcadores bialélicos do tipo SNP, com dosagem de alelos, e 0 método de
VanRaden (2008),estendido por Ashraf et al. (2016), para obter estimativas do coeficiente de
parentesco em autotetraploides.

O programa Cana do IAC possui um conjunto de 83 acessos de cana, incluindo
cultivares e clones, cujas genealogias sdo conhecidas, e que foram genotipados, por meio de
marcadores moleculares AFLPs e SSRs, por Gongalves (2012). Com o intuito de realizar
mapeamento associativo entre esses marcadores e ferrugem marrom em cana, Gongalves
(2012) estudou a estrutura genética desse material, a partir dos dados de marcadores
moleculares, calculou as dissimilaridades complementares ao coeficiente de Jaccard entre os

pares de gendtipos e 0s agrupou, com base nessas estimativas de dissimilaridade, com o
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emprego do método de Neighbor-Joining e pela analise de coordenadas principais. Com parte
dos dados dos marcadores e considerando marcas com fortemente ligadas entre si, Gongalves
(2012) fez também analise da estrutura genética por método bayesiano.

No presente trabalho, os dados genealdgicos desses 83 gendtipos, bem como
suas avaliagdes moleculares obtida por Gongalves (2012), foram utilizados para estimar o
parentesco entre 0s genoétipos, baseado em genealogias e em marcadores moleculares,
utilizando, respectivamente, os métodos de Kerr (2012) e de VVanRaden (2008) estendido por
Ashraf et al. (2016). Foram estimados os coeficientes de similaridade de Jaccard entre os
pares de gendtipos também a partir dos dados de marcadores. Tanto o parentesco molecular,
quanto os coeficientes de Jaccard foram obtidos considerando os dados de AFLPs e SSRs
conjunta e separadamente. Os resultados obtidos com as diferentes abordagens foram

comparados entre si.
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4. MATERIAL E METODOS

O material utilizado nessa pesquisa é constituido por 83 genotipos do BAG do
IAC, dentre os quais 32 sdo variedades e 51 séo clones (Tabela 1). Com o intuito de realizar o
mapeamento associativo para ferrugem marrom (Puccinia melanocephala) nesse painel de
genotipos, Gongalves (2012), avaliou a resposta desse material ao fungo, em dois anos (2011
e 2012), em experimento instalado no Centro de Cana do IAC, em Ribeirdo Preto, SP.

Além da fenotipagem, Gongalves (2012) realizou a genotipagem do painel por
meio de marcadores moleculares dos tipos AFLP (amplified fragment length polymorphism)
e microssatélites (SSR - single sequence repeat), estes obtidos a partir de bibliotecas
genémicas (gSSR) (CORDEIRO et al., 1999; CORDEIRO et al., 2000), ou do banco de
sequéncias expressas (EST-SSR) do SUCEST (PINTO et al., 2004; OLIVEIRA et al., 2009;
JORDAO JR., 2009). Todos os protocolos utilizados para genotipagem estdo descritos em
Gongcalves (2012) e foram baseados no trabalho de Al-Janabi et al. (1999), para extracdo de
DNA, em Schuelke (2000), Creste et al. (2001), Garcia et al. (2006), para obtencao dos SSRs,
e em Vos et al. (1995) para os AFLPs.

Dos 83 gendtipos avaliados, 61 tém os genitores masculino e feminino
conhecidos (cruzamentos biparentais) e 22 foram obtidos de policruzamentos, sendo que,
nesse caso, somente o genitor feminino € identificado (GONCALVES, 2012). Esse mesmo
autor listou os genitores dos 83 materiais, a partir de pesquisa de literatura e do programa
computacional CAIANA do Centro de Cana do IAC, que é um banco de dados dos acessos do
banco de germoplasma do referido Centro. Na presente pesquisa, foram utilizados dados até
os tataravos dos clones e variedades sob avaliacdo, fornecidos pelo CAIANA, quem tem,
continuamente, suas informacGes sendo complementadas e atualizadas. Essas genealogias
foram ordenadas das variedades e clones mais antigos para 0s mais novos para a realizacédo
dos célculos. Note-se que, no CAIANA, nem todas as genealogias estdo completas até a
geragéo de tataravos, devido a falta de informagéo disponivel.



Tabela 1. Genotipos de cana-de-agucar considerados neste trabalho.
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VARIEDADES CLONES
IAC52-150 IAC862480 IACSP973331 IACSP98-5046 IACSP96-7569
IAC86-2210 IAC91-1099 IACSP97-3384 | IACSP98-6202 IACSP97-2000
IAC87-3396 IAC91-2195 IACSP97-3391 | IACSP98-7043 IACSP97-2023

IACSP94-2101

IAC91-2218

IACSP97-3406

IACSP96-1005

IACSP97-2020

IACSP94-4004

IACSP93-2060

IACSP97-4039

IACSP99-1305

IACSP97-2028

IACSP95-1218

IACSP93-3046

IACSP97-6682

IACSP96-1066

IACSP97-2053

IACSP95-3028

IACSP93-6006

IACSP97-7018

IACSP99-1308

IACSP97-2055

IACSP95-5000

IACSP94-2094

IACSP97-7065

IACSP99-3009

IACSP97-2084

IACSP96-2042

IACSP95-5094

IACSP97-7074

IACSP96-2019

IACSP97-2098

POJ2878 IACSP96-3060 IACSP97-7077 IACSP99-3085 IACSP97-2109
R570 RB72454 IACSP97-7543 | IACSP99-4007 IACSP97-3313
RB855156 RB835486 IACSP98-2030 | IACSP96-3048 IACSP95-2078
RB855536 RB867515 IACSP98-2053 IACSP99-4008 IACSP96-2008
SP79-1011 RB925211 IACSP98-3020 | IACSP99-4010 IACSP 96-3056
SP80-3280 SP70-1143 IACSP98-3021 IACSP99-4011 IACSP96-3076
CTC9 SP86-42 IACSP98-3099 IACSP99-4013 IACSP96-7586

IACSP98-5010

IACSP96-7506

IACSP02-2074

Fonte: GONCALVES (2012).

Além das informagbes genealdgicas, 922 marcas polimérficas (AFLPs e

SSRs), obtidas por Gongalves (2012), foram utilizadas para estimar os coeficientes de

parentesco molecular, par a par, entre os 83 gendtipos avaliados, utilizando o método de

VanRaden (2008) para marcadores bialélicos, estendido por Ashraf et al. (2016). Também

foram calculadas as similaridades de acordo com o coeficiente de Jaccard (JACCARD, 1908)

entre os pares de genotipos. Todas essas andlises foram realizadas considerando 0s

marcadores AFLPs e SSRs concomitante e separadamente. Deve-se ressaltar que, embora 0s
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marcadores SSRs sejam codominantes, em cana, por se tratar de organismo autopoliploide,
sdo lidos como marcadores dominantes, considerando-se a presenca ou auséncia de cada
banda e para cada alelo em cada locos polimorficos, como é feito com os marcadores AFLPs,
que sao originalmente do tipo dominante.

A matriz de parentesco entre 0s mesmos genotipos, com base nos dados de
genealogia, foi obtida por meio do método proposto por Kerr et al. (2012), considerando
ploidia igual a oito e auséncia de reducdo dupla. Para tanto, foi utilizado o pacote AGHmatrix
(AMADEU et al., 2016), desenvolvido para 0 ambiente R (R CORE TEAM, 2020).

Os dados moleculares foram dispostos em uma matriz em que 0s genétipos
foram representados nas linhas e os marcadores nas colunas. Os dados da matriz foram
compostos por zeros (auséncia da banda de um dado marcador para um dado gendtipo), uns
(presenca da banda de um dado marcador para um dado gen6tipo) e -9 (para dados faltantes).
Foram produzidas trés matrizes: a) All - uma matriz com todos os marcadores; b) AFLPs -
uma matriz somente com os marcadores AFLPs; ¢) SSRs - uma matriz somente com
marcadores SSRs. Com base em cada uma das trés matrizes, foram obtidas as estimativas dos
parentescos moleculares e dos coeficientes de Jaccard entre pares de genotipos, gerando,
desse modo, seis conjuntos de resultados diferentes, baseados em marcadores moleculares.

Os coeficientes de parentesco molecular foram calculados de acordo com o
método de VanRaden (2008) estendido por Ashraf et al. (2016), com uso do pacote
AGHMatrix, como mencionado previamente, enquanto os coeficientes de dissimilaridade de
Jaccard foram estimados com uso da funcdo dist do pacote stats (R CORE TEAM, 2020),
sendo posteriormente transformados em coeficientes de similaridade de Jaccard, calculados
como complemento da dissimilaridade.

E importante mencionar que as estimativas dos coeficientes de Jaccard entre os
gendtipos estudados nessa pesquisa ja foram previamente obtidas por Golcgalves (2012),
considerando todas as marcas (AFLPs e SSRs) conjuntamente. No entanto, esse calculo foi
repetido no presente trabalho para possibilitar a comparacdo das matrizes de parecenca
obtidas de diferentes maneiras, a saber, com base em informagdes genealdgicas, no parentesco
molecular e no coeficiente de similaridade de Jaccard, considerando AFLPs e/ou SSRs, como
descrito anteriormente. Gongalves (2012) visou estimar a estrutura populacional desses
gendtipos para utilizar as informacdes no contexto de mapeamento associativo de QTLs,
enquanto no presente trabalho, o foco é na comparacdo de diferentes métodos de estimacéo

das medidas de parecenga entre 0s genotipos.
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As sete matrizes geradas (parentesco (A), parentesco molecular considerando
0s dois marcadores conjuntamente (G_All), somente os AFLPs (G_AFLPs) e somente os
SSRs (G_SSRs) e as matrizes com os coeficientes de Jaccard, considerando os dois
marcadores concomitantemente (J_All) e somente os AFLPs (J_AFLPs) e somente 0s SSRs
(J_SSRs)) foram comparadas entre si por meio de correlagdes de Pearson e a significancia
dessas correlacOes foi testada com uso do teste de Mantel (MANTEL, 1967). Para tanto, foi
utilizada a funcdo mantel do pacote vegan (OKSANEN et al. 2022), com 9999 permutacdes.

Foram obtidos os graficos das correlac@es entre as matrizes, com uso da fungédo
chart.Correlation, do pacote PerformanceAnalytics (PETERSON; CARL, 2020) do R (R
CORE TEAM, 2020). Foram feito graficos do tipo “heatmap”, utilizando-se a fungéo
heatmap do pacote stats (R CORE TEAM, 2020).

Todas as analises foram realizadas no ambiente R (R CORE TEAM, 2020),
utilizando a interface do RStudio (RSTUDIO TEAM, 2021).
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na presente pesquisa, 0 nivel de ploidia considerado para realizacdo dos
calculos dos parentescos, a partir de dados genealdgicos, foi oito. Foram observadas
estimativas de coeficientes de parentesco variando de zero, para varios pares de genotipos, a
1,5144, no caso da estimativa do parentesco do gendtipo IACSP97-3331 com ele mesmo
(Figura 1). O par de gendtipos mais proximos entre si (1,0155), de acordo com as informacdes
genealdgicas, foi RB83-5486 e IACSP97-3331.

As estimativas de parentescos do genotipo IAC86-2480 com todos os demais
genotipos foi zero. 1sso ocorreu porque, em sua genealogia, esta identificado somente um dos
genitores (US71399), que ndo se encontra na genealogia de nenhum dos outros gendtipos
avaliados na presente pesquisa.

No caso das estimativas dos coeficientes de parentesco entre pares de
genotipos, obtidas a partir de dados de marcadores moleculares, os valores variaram de -
0,2436 (POJ2878 x SP70-1143) a 0,3869 (IACSP97-2053 x IACSP97-7065), considerando
ambos 0s marcadores concomitantemente, de -0,2597 (POJ2878 x SP70-1143) a 0,4089
(RB85-5156 x IACSP95-3028), considerando somente os AFLPs e de -0,2633 (SP80-3280 x
IAC87-3396) a 0,7340 (IACSP99-4007 x IACSP99-4008), levando em conta apenas 0s SSRs
(Figuras 2 a 4). Ndo houve grande variagdo nas amplitudes das estimativas, considerando
AFLPs e/ou SSRs, embora, aparentemente, os resultados referentes ao parentesco molecular
guando obtidos a partir dos AFLPs sejam um pouco mais parecidos com os obtidos a partir de
ambos os marcadores em conjunto, mesmo sendo o nimero de marcadores AFLP (427)
menor que o de SSR (495). Os maiores valores estimados de coeficiente de parentesco
molecular foram 1,0976 (AFLPs e SSRs conjuntamente) e 1,1174 (AFLPs), ambos para o
gendtipo IACSP96-7506 com ele mesmo. Esse gendtipo possui em sua genealogia duas
repeticGes do gendtipo NA5679 (um bisavd e um trisavd) por parte de um dos genitores, o
que pode justificar os elevados valores das estimativas de parentesco. No caso dos marcadores
SSRs, a estimativa foi de 1,1650 para o genétipo IACSP97-3331 com ele mesmo, coincidindo
com o observado no caso do parentesco baseado em genealogias, ressaltando-se que esse
gendtipo € oriundo do cruzamento de um genitor com ele mesmo, ou seja, 0 genitor
masculino e o feminino séo coincidentes.

Observe-se que, 0s gendtipos POJ2878 e SP70-1143, apresentaram menores
valores de estimativas do coeficiente de parentesco molecular (considerando ambos o0s

marcadores, ou somente 0os AFLPs) sdo aparentados, sendo que POJ2364 € bisavd de SP70-
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1143 e um dos genitores de POJ2878. Embora o valor das estimativas de parentesco sejam
menores que zero, isso ocorre porque os calculos sdo realizados em relagdo ao valor médio
dos parentescos que é zero, nesse método. Isso significa, portanto, que esse dois genotipos séo
menos aparentados entre si que os demais pares de genoétipos. SP80-3280 e IAC87-3396, 0s
genotipos menos aparentados, com base em SSRs, tém em comum, em sua genealogia, 0
POJ2364, que é trés vezes tataravd do primeiro e uma vez trisavé e uma vez tataravd do
segundo (Figuras 2 a 4).

As estimativas de similaridade de Jaccard entre todos os pares de genotipos
variaram de 0,3321 (RB85-5196 x IACSP94-2101) a 0,6118 (IACSP97-2020 x IACSP97-
7074), considerando os dois marcadores conjuntamente, de 0,2780 (IAC91-2195 x IACSP96-
3076) a 0,6201 (IACSP97-2020 x IACSP97-7074), somente com base em AFLPs e de 0,3199
(IACSP96-7506 X IACSP97-7018) a 0,6500 (SP79-1011 x IACSP93-3046) considerando
somente 0s SSRs. Além disso, como esperado de acordo com o coeficiente de Jaccard, as
estimativas das similaridades de cada gen6tipo com ele mesmo foi 1.

RB85-5196 e IACSP94-2101, que apresentaram a menor estimativa do indice
de Jaccard (AFLPs e SSRs concomitantemente), tém em comum os genétipos POJ2878, como
tataravd e trisav0, respectivamente, e POJ2364 como tataravd. Considerando somente 0s
AFLPs, os genotipos menos similares ndo apresentam ancestrais comuns até a geracao dos
tataravOs, enquanto os gendtipos menos similares, com base nos microssatélites, apresentam
em comum, em mais de uma geracdo, os ancestrais POJ2878 e C0O419, sendo este ultimo
obtido pelo cruzamento POJ2878 x C0O290.

Por outro lado, os pares de gendtipos mais similares de acordo com as
informacgdes genealdgicas foram RB83-5486 e IACSP97-3331, o que se justifica pelo fato de
IACSP97-3331 ser resultante do cruzamento de RB83-5486 com ela mesma. De acordo com
o parentesco molecular (AFLPs e SSRs conjuntamente), o par de genétipos mais préximo é
composto por IACSP97-2053 e IAC 97-7065, que sdo irmdos-germanos. Enquanto que o
parentesco molecular baseado em AFLPs evidencia como mais proximos os genotipos RB85-
5156 x IACSP95-3028, sendo o primeiro um dos genitores do segundo e, finalmente,
considerando somente 0s SSRs, 0s genotipos mais aparentados sdo 0S irmaos-germanos
IACSP99-4007 e IACSP99-4008, que obteviveram também a segunda maior estimativa de
parentesco molecular quando todas as marcas foram consideradas (Figuras 1 a 4).

De acordo com o indice de Jaccard, os gendtipos mais similares, com base em
todas as marcas, ou somente nos AFLPs, sdo os irmdos-germanos IACSP97-2020 e IACSP97-
7074, enquanto que, considerando somente os SSRs, SP79-1011 e IACSP93-3046 séo os



28

genotipos mais similares, sendo que SP79-1011 é um dos genitores de IACSP93-3046 (dados

nao apresentados).

Figura 1. Heatmap e dendrograma (UPGMA) a partir das estimativas dos coeficientes de

parentesco, calculadas a partir de informacdes genealdgicas.

Figura 2. Heatmap e dendrograma (UPGMA) a partir das estimativas dos coeficientes de

parentesco, calculados com dados de marcadores moleculares (AFLPs e SSRs).
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Figura 3. Heatmap e dendrograma (UPGMA) a partir das estimativas dos coeficientes de

parentesco, calculados com dados de marcadores moleculares (AFLPS).
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Figura 4. Heatmap e dendrograma (UPGMA) a partir das estimativas dos coeficientes de

parentesco, calculados com dados de marcadores moleculares (SSRs).

Sé&o observados alguns agrupamentos a partir das estimativas de parentesco. No
caso dos dados geneal6gicos, por exemplo, observa-se um grupo que contém 0s gendtipos
SP80-3280, IACSP95-5094, IACSP96-1005, IACSP96-7569, IACSP98-3021 e IACSP99-
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3085, 0 que se justifica pelo fato de os cinco Gltimos acessos serem meios-irmaos, tendo
como um dos genitores a variedade SP80-3280 (Figura 1). Verifica-se que um agrupamento
parecido com esse se forma com base nas informagcbes dos marcadores, que contém o0s
acessos SP80-3280, IACSP95-2078, IACSP93-2060, IACSP96-1005, IACSP96-7569,
IACSP98-3021 e IACSP99-3085 (Figura 2). E interessante notar que os gendtipos SP80-
3280, IACSP96-7569 e IACSP98-3021 séo classificados no mesmo grupo, de acordo com as
sete formas de avaliar as medidas de parecenca entre 0s genotipos, consideradas nessa
pesquisa. Os genotipos IACSP96-1005 e IACSP93-2060 s6 ndo sdo agrupados com SP80-
3280, IACSP96-7569 e IACSP98-3021 quando sdo avaliadas as matrizes G_AFLPs e A,
respectivamente.

Outro grupo coeso de genotipos é formado por RB83-5486, IACSP95-1218,
IACSP97-3313, IACSP97-3331 e IACSP97-4039, sendo esses ultimos quatro gendtipos tém
RB83-5486 como pelo menos um de seus genitores. Esses cinco genotipos estdo sempre
muito proximos de acordo com as matrizes A, G_All, A_AFLPs, J_All e J_AFLPs (dados ndo
mostrados). De acordo com a matriz de parentescos baseada em marcadores SSRs, no entanto,
0s gendtipos IACSP95-1218 e IAC97-3313 ndo estdo tdo proximos dos demais. O mesmo
ocorre ao avaliar a matriz de similaridades de Jaccard, sendo que, nesse caso, 0 genétipo
IACSP97-3331 também esta mais distante de RB83-5486 e IACSP97-4039. Isso pode ser
uma evidéncia de que o tipo de variabilidade detectada por diferentes marcadores pode néo
ser totalmente coincidente, o que € esperado, uma vez que sdo marcadores com caracteristicas
diferentes também.

As correlagdes estimadas entre os pares de matrizes de medidas de parecenca
variaram 0,4268 entre as matrizes A e J_SSRs a 0.9057 entre G_All e G_SSRs (Tabela 2,
Figura 5), sendo todas elas altamente significativas (a < 0,0001), de acordo com o teste de
Mantel.
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Tabela 2. Comparagdo das matrizes de parecenca, estimativas das correlagfes entre matrizes e

de seus valores de p, estimados a partir do teste de Mantel.

Matrizes' Estimativa do coeficiente Percentil? Valor de p?
comparadas de correlacéo de Pearson 0,95 0,99
A e G_All 0,5206 0,0266 | 0,0387 10
A e G_AFLPs 0,4585 0,0270 | 0,0391 10
A e G_SSRs 0,4702 0,0268 | 0,0394 10
A e J Al 0,4922 0,0453 | 0,0644 10
A e J AFLPs 0,4354 0,0492 | 0,0699 10
A e J SSRs 0,4268 0,0472 | 0,0679 10
G_All e G_AFLPs 0,8779 0,0297 | 0,0429 10
G_All e G_SSRs 0,9057 0,0290 | 0,0419 10
G_All e J All 0,8617 0,0246 | 0,0364 10
G_All e J AFLPs 0,7300 0,0292 | 0,0435 10
G_All e J SSRs 0,7754 0,0249 | 0,0364 10
G_AFLPs e G_SSRs 0,5921 0,0294 | 0,0426 10
G_AFLPs e J All 0,7555 0,0248 | 0,0365 10
G_AFLPs e J AFLPs 0,8276 0,0243 | 0,0348 10
G_AFLPs e J SSRs 0,5125 0,0248 | 0,0348 10
G_SSRs e J_All 0,7814 0,0252 | 0,0358 10
G_SSRs e J_AFLPs 0,5010 0,0244 | 0,0355 10
G_SSRs e J SSRs 0,8512 0,0248 | 0,0360 10
J All e J AFLPs 0,8636 0,0567 | 0,0815 10
J_All e J SSRs 0,8905 0,0528 | 0,0757 10
J_AFLPs e J SSRs 0,5401 0,0585 | 0,0818 10

Matrizes comparadas: A (parentesco baseado em dados genealdgicos), G_All (parentesco molecular
considerando AFLPs e SSRs), G_AFLPs (parentesco molecular considerando AFLPs), G_SSRs (parentesco
molecular considerando SSRs), J_All (indice de similaridade de Jaccard considerando AFLPs e SSRs), J_AFLPs
(indice de similaridade de Jaccard considerando AFLPs), J SSRs (indice de similaridade de Jaccard

considerando SSRs).

2 S40 os valores de p correspondentes aos niveis de significancia de 0,05 e 0,01, considerando 9999 permutacdes.
3 Valor de p, considerando 9999 permutagdes.
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Figura 5. Correlagdes entre as estimativas de parentesco baseadas em dados genealdgicos e
moleculares, obtidas par a par, entre os 83 gendtipos avaliados. ~ Significativo com (a <
0,01); " Significativo com (« < 0,001).

As menores correlagdes foram observadas entre os parentescos calculados a
partir de dados genealdgicos em relacdo a todas as outras medidas de parecenca. 1sso pode ter
ocorrido em funcdo da diferenca da natureza dos dados geneal6gicos e moleculares. As
maiores correlagdes envolvendo parentesco geneal6gico foram obtidas em relagdo ao
parentesco molecular e ao indice de Jaccard considerando todos os marcadores moleculares
concomitantemente, enquanto as menores correlagcbes ocorreram nas comparagdes com 0S
indices de Jaccard calculados com apenas um dos marcadores (Figura 5). Isso indica que, para
se chegar mais proximo das estimativas dos coeficientes de parentesco calculados com
informagdes genealdgicas, deve-se utilizar as estimativas de parentesco calculadas com
marcadores AFLPs e SSRs simultaneamente.

As correlacbes mais elevadas ocorreram entre os parentescos moleculares
obtidos com todas as marcas e os obtidos com marcadores somente com 0os SSR e, em
seguida, com os parentescos obtidos somente com os AFLPs. Dessa forma, parece haver uma
boa consisténcia no calculo dos coeficientes de parentesco moleculares desses gendtipos se
forem utilizados ambos os marcadores ou apenas um deles. Quando consideradas as
estimativas dos coeficientes de Jaccard, a maior correlagdo foi observada quando o célculo foi
realizado com ambos 0s marcadores e quando os coeficientes foram estimados somente com

SSRs. Contudo, a correlacdo entre J_All e J_SSRs também foi alta. Novamente, houve uma
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boa consisténcia entre as estimativas dos coeficientes de Jaccard usando ambos ou somente
um dos marcadores.

As estimativas correlacbes envolvendo os dois tipos de marcadores
separadamente (G_AFLPs e G_SSRs; G_AFLPs_eJ SSRs; G_SSRse J AFLPs; J AFLPs e
J_SSRs) foram as mais baixas dentre as correlagdes entre coeficientes parecencga obtidos a
partir de dados moleculares, evidenciando que as informacdes fornecidas por diferentes tipos
de marcadores apresentam semelhancas e divergéncias entre si. Essas diferencas sdo
esperadas, pois diferentes tipos de marcadores, cada qual com suas caracteristicas
particulares, medem diferentes tipos de variabilidade também.

Amadeu et al. (2020) verificaram que o uso de marcadores bialélicos é mais
indicado para estimar o parentesco que os marcadores multialélicos e enfatizam que métodos
desenvolvidos para poliploides devem ser utilizados. Observaram também que é mais facil
inferir sobre o parentesco entre genoétipos de espécies poliploides quando o nivel de
endogamia é reduzido. Sugerem que, em autopoliploides, para se atingir elevada acurécia na
estimativa dos parentescos, devem ser usados mais de 100 SNPs com dosagem conhecida e 0
método de VanRaden estendido. Na presente pesquisa, 0 numero de marcadores foi 922,
sendo todos interpretados como bialélicos para a realizagdo dos célculos de parentescos
molecular de acordo com o método de estendido de VVanRaden, estando, nesses quesitos, em
acordo com as recomendac0es feitas por Amadeu et al. (2020) e, desse modo, acredita-se que
as estimativas dos coeficientes de parentesco obtidas sejam acuradas.

Evidentemente, estudos mais abrangentes, envolvendo simulac@es, inclusive
para se quantificar a perda de informacdes ao se considerar um marcador codominante como
dominante nesses calculos seria interessante, bem como testar outros niveis de ploidia,
incluindo ou néo a possibilidade de ocorréncia de reducdo dupla na meiose.

Os resultados obtidos com o presente estudo sdo importantes para o programa
de melhoramento do IAC. Informacdes sobre as relagdes de parentesco entre 0s genitores é
fundamental para o planejamento de hibrida¢fes. Muitas vezes, ocorre que se tém disponiveis
informacdes genealdgicas, ou de genotipagem molecular. Com base na avaliacdo desse painel
de acessos de cana do Programa Cana do IAC, que é representativo da parte do banco de
germoplasma da instituicdo, ha indicativos de que ambos os tipos de dados podem ser
utilizados para obter a informacao sobre o parentesco (ou similaridade) entre os acessos. No
caso dos marcadores moleculares, parece ser indicado utilizar estimativas feitas a partir dos
dois tipos de marcadores, simultaneamente, por apresentarem correlagdes mais elevadas

quando comparados ao método do célculo do parentesco a partir de dados genealogicos.
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6. CONCLUSOES

As estimativas dos coeficientes de parentesco obtidas com método estendido de
VanRaden e considerando ambos os tipos de marcadores conjuntamente foram as que mais se
aproximaram das estimativas de parentesco baseadas em dados genealdgicos. Desse modo,
recomenda-se que, considerando dados de marcadores moleculares, sejam utilizados os dois
tipos de marcadores e tambem método de estimacéo adaptado para especies poliploides.

Quando foi utilizado um dnico marcador, a concordancia dos resultados
obtidos com dados genealdgicos e os obtidos com os dados AFLPs ou SSRS foram similares.

Quando utilizado somente um marcador, tanto no caso dos parentescos
moleculares quanto nas similaridades de Jaccard, as correlagcdes obtidas com marcadores de
tipos diferentes foram sempre menores que as calculadas a partir do mesmo tipo de
marcadores, indicando que as informagGes fornecidas por diferentes tipos de marcadores séo
parcialmente distintas.

As correlagdes entre os resultados obtidos com as diferentes abordagens de
estimacdo de medidas de parecenca sdo relativamente satisfatdrias. Essa informacdo é de
grande valia para os programas de melhoramento. Entretanto, os resultados aqui obtidos sdo
restritos ao painel avaliado, sendo necessarios estudos adicionais envolvendo outros conjuntos

de dados, bem como de simulagdes.
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