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RESUMO

Visando quantificar os efeitos diretos e indiretos de componentes de produção sobre as variáveis
tonelada de cana por hectare (TCH) e massa média de colmos (MMC) foram realizadas análises de trilha
fenotípicas e genotípicas. Dezessete famílias híbridas foram avaliadas no delineamento experimental em
blocos casualizados com quatro repetições, no Centro de Pesquisa e Melhoramento da Cana-de-Açúcar
(CECA), da Universidade Federal de Viçosa, com o plantio realizado em janeiro de 2000. Foram definidas
como componentes de produção as variáveis: altura de colmos (AC), diâmetro de colmos (DC) e número
de colmos (NC). As variáveis MMC e NC podem ser utilizadas na seleção indireta de famílias mais
produtivas, uma vez que tiveram efeitos diretos positivos e elevados sobre TCH. Apesar de AC e DC
estarem altamente correlacionadas com MMC, apenas DC mostrou elevado efeito genético direto sobre
MMC, sendo uma variável importante a ser considerada na seleção indireta de famílias com maior massa
média de colmos.
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ABSTRACT

PHENOTYPIC AND GENETIC RELATIONSHIPS AMONG YIELD COMPONENTS IN SUGARCANE

Phenotypic and genetic path analyses were carried out in order to quantify direct and indirect
effects of production components on the variable ton of stalks per hectare (TSH) and mean stalk weight
(MSW). Seventeen hybrid families were evaluated on a randomized complete block design with four
replicates, at the Centro de Pesquisa e Melhoramento da Cana-de-Açúcar - CECA of the Universidade
Federal de Viçosa, Minas Gerais State. Planting was carried out in January 2000. The following variables
were defined as production components: stalk height (SH), stalk diameter (SD) and stalk number (SN).
The results indicated that the variables MSW and SN can be used for indirect selection of high yielding
families, since they showed positive and high direct effects on TSH. Despite SH and SD showed high
correlation with MSW, only SD showed high direct genetic effect on MSW, demonstrating the importance
of this variable for indirect selection of families with higher mean stalk weight.
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1. INTRODUÇÃO

Entender as relações existentes entre variáveis
é de suma importância, visto que a obtenção de ganhos
genéticos e a definição dos melhores genótipos são,
muitas vezes, dirigidas a um conjunto de variáveis
agronômicas e comerciais.  Além disso, o
conhecimento dessas relações permite que em uma
variável principal,  caracterizada por baixa
herdabilidade e/ou dificuldades de medição, seja
praticada a seleção com base em outra(s),
possibilitando ao melhorista obter progressos mais
rápidos em relação ao uso da seleção direta.

O grau de associação linear entre duas
variáveis quaisquer pode ser definido pela correlação
de Pearson. Nos estudos genéticos, a correlação tem
basicamente duas origens: genética e ambiental.
Segundo FALCONER (1987), a correlação genética é
ocasionada principalmente pelo pleiotropismo
(propriedade pela qual um gene condiciona mais de
um caráter simultaneamente), além do desequilíbrio
de ligação (associação não aleatória entre alelos de
diferentes locos). Entretanto a correlação não é uma
medida de causa e efeito. A interpretação direta das
suas magnitudes pode resultar em equívocos na
estratégia de seleção, pois uma alta correlação entre
duas variáveis pode ser resultado do(s) efeito(s) de
outra(s) sobre elas. Sugere-se estudo de correlações
parciais, correlações canônicas e análise de trilha,
para o melhor entendimento dos fenômenos de
associação entre variáveis.

A anál ise  de tr i lha (path  analys is ) ,
desenvolvida por  WR I G H T  (1921,  1923)  e
pormenorizada por LI (1975), permite desdobrar os
coeficientes de correlação em efeitos diretos e
indiretos sobre uma variável  principal ,  cujas
estimativas são obtidas por meio de equações de
regressão considerando a  padronização das
variáveis. Além do entendimento das relações de
causa e efeito entre as variáveis, o desdobramento
das correlações é dependente do conjunto de
variáveis estudadas, normalmente estabelecido pelo
conhecimento prévio do melhorista  de sua
importância e de possíveis inter-relações definidas
em diagramas de trilha (CRUZ et al., 2003).

A produção de colmos e açúcar por hectare são
as variáveis de maior relevância nos programas de
melhoramento genético de cana-de-açúcar. Trata-se de
variáveis de herança complexa e que provavelmente
apresentam efeitos pleiotrópicos com outras variáveis.
A literatura apresenta alguns estudos sobre as relações
entre variáveis importantes para a cultura da cana,
via análise de trilha (MILLER, 1977; KANG et al., 1983;
GRAVOIS  et al.,  1990; GRAVOIS e MILLIGAN ,  1992;
SUKHCHAIN et al., 1997). Entretanto, estudos desta

natureza ainda são necessários, visto que diferentes
estruturas genéticas populacionais têm sido
consideradas.

Neste contexto, o objetivo principal foi
quantificar os efeitos diretos e indiretos de
componentes de produção sobre a variável tonelada
de colmos por hectare e massa média de colmos, bem
como identificar possíveis critérios de seleção indireta,
por intermédio da avaliação de famílias híbridas.

2. MATERIAL E MÉTODOS

Foram avaliadas 17 famílias resultantes dos
cruzamentos dialélicos entre os genótipos SP80-4439,
SP84-5124, SP84-1192 e SP84-2025 com os genótipos
SP80-3280, SP82-3530, SP83-1483, SP85-7227 e SP88-
721, realizados em condições de campo, no município
de Camamu, Bahia. Para prevenir a autofecundação,
todas as inflorescências fêmeas foram emasculadas
usando tratamento com água quente (MACHADO JÚNIOR

et al., 1995).

As progênies foram enviadas ao Centro de
Pesquisa e Melhoramento da Cana-de-Açúcar (CECA),
da Universidade Federal de Viçosa, cuja área
experimental se localiza no município de Oratórios,
Minas Gerais,  com latitude 20o25’S; longitude
42o48’W; altitude 494m; solo LVE. A obtenção e o
transplantio de seedlings foram realizados conforme
descrito por BARBOSA e SILVEIRA (2000). O plantio foi
feito em janeiro de 2000 e em julho de 2000 quando
todas as plantas foram cortadas manualmente com
facão, e os seedlings submetidos à seleção natural para
capacidade de rebrota em condições ambientais
desfavoráveis, isto é, época seca e fria. Utilizou-se
como bordadura, nas laterais do experimento, a
variedade RB72454. A adubação empregada foi de 225
g por sulco do formulado contendo 5% de N, 25% P205
e 25% de K20.

O experimento foi delineado em blocos
casualizados com quatro repetições, sendo cada
parcela composta por dois sulcos espaçados de 1,40
m. Cada sulco foi constituído por dez plantas
eqüidistantes a 0,5 m. Em abril de 2001 coletaram-se
os dados em cana-soca.

As variáveis avaliadas foram: a) altura média
de colmos (AC) em metros, mensurando-se um colmo
de cada touceira, desde a base do colmo até o primeiro
dewlap visível; b) diâmetro de colmos (DC) em metros,
com a amostragem feita no quinto entrenó, contado da
base do colmo para o ápice, mensurando-se um colmo
de cada touceira com paquímetro; c) número de
colmos por parcela (NC); 4) massa média de colmos
por parcela (MMC) em quilogramas, amostrada
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aleatoriamente por 20 colmos por sulco; 5) toneladas
de colmos por hectare (TCH), com pesagem de toda a
parcela utilizando-se dinamômetro.

Estimativas de herdabilidade no sentido
amplo, coeficientes de variação ambiental e correlações
genotípicas e fenotípicas das variáveis sob estudo
foram obtidos conforme apresentado por CRUZ et al.
(2003).

O estimador de MMC, descrito por CHANG e
MILLIGAN (1992), é definido por:

MMC =

em que d é a densidade específica do colmo.
CHANG e MILLIGAN (1992) sugeriram utilizar para p o
valor de 1.000 kg m-³, que é equivalente a 1,0 g cm-³.

Utilizando este estimador de MMC é possível
predizer o valor de TCH por meio da expressão:

TCH =

em que tp é o tamanho da parcela em m².

Observa-se que a relação das variáveis
explicativas NC, AC e DC e as variáveis TCH e MMC
é estruturalmente multiplicativa. Por conseguinte, foi
estabelecida a transformação logarítmica dos dados
originais, de modo a obter o seguinte modelo aditivo
de regressão linear múltipla:

em que pi é a medida do efeito direto (ou
coeficiente de trilha) da i-ésima variável explicativas
(ou componentes de produção: AC, DC e NC) sobre a
variável principal (TCH e MMC); é o efeito direto de
outras variáveis, não consideradas no modelo, sobre
a variável principal;  é o erro padronizado associado
ao modelo; AC, DC, NC, MMC e TCH são os valores
observados padronizados.

O diagrama causal do inter-relacionamento
das variáveis analisadas é ilustrado pela Figura 1.

Os coeficientes de trilha foram estimados a
partir do sistema de equações normais, X’X β = X’Y,
em que X’X é a matriz de correlações genotípicas ou
fenotípicas entre as variáveis explicativas do modelo
matemático;  é o vetor dos estimadores dos coeficientes
de trilha; β e X’Y é a matriz de correlações genotípicas
ou fenotípicas entre a variável principal e cada
variável explicativa do modelo.

Decompondo-se as correlações de TCH e MMC
com os componentes de produção, tem-se:

Figura 1. Diagrama causal ilustrativo dos efeitos diretos
e indiretos dos componentes de produção: (a) altura
de colmos (AC), diâmetro de colmos (DC), número de
colmos (NC) sobre toneladas de colmos por hectare
(TCH); (b) altura de colmos (AC), diâmetro de colmos
(DC) sobre massa média de colmos (MMC). A seta
unidirecional indica efeito direto de cada variável
explicativa sobre a principal;  a seta bidirecional
representa a interdependência de duas variáveis
explicativas,  cuja magnitude é quantificada pela
correlação genotípica ou fenotípica (r.) entre elas.

e

em que, r i,TCH (ou) é a correlação entre a
variável TCH (ou MMC) com a i-ésima variável
explicativa (AC, DC, NC);  pirii é a medida do efeito
indireto da variável i, via variável i’ (para todo i ≠ i’),
sobre TCH (ou MMC).

Antes da execução da análise de trilha
realizou-se o diagnóstico de multicolinearidade nas
matrizes de correlações genotípicas e fenotípicas, de
acordo com os critérios indicados por MONTGOMERY e
PECK (1981), resultando em colinearidade fraca. Todas
as análises foram executadas pelo programa GENES
(CRUZ, 2006).

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO

Segundo o critério estabelecido por GOMES

(1990), os coeficientes de variação (CV) para tonelada
de colmos por hectare (TCH) e número de colmos (NC)
foram elevados (25,47 e 27,06% respectivamente). Por
outro lado, obtiveram-se baixas estimativas de CV
para altura de colmos (AC) (5,25%) e diâmetro de
colmos (DC) (5,38%). Para massa média do colmo
(MMC) a estimativa de CV foi igual a 11,24%. Em
geral, a precisão experimental pôde ser considerada
adequada, graças à significância (P < 0,05) da
variabilidade genética entre as famílias testadas,
dados não apresentados.
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Em culturas de propagação assexuada como
a cana-de-açúcar, a informação de herdabilidade no
sentido amplo é importante desde que toda a
variabilidade genética seja utilizada entre as gerações
de seleção assexuada (HOGARTH, 1971). Nas variáveis
NC e TCH, observaram-se as menores estimativas de
herdabilidade no sentido amplo (h2 = 47,14 e 47,33%
respectivamente). Já para as variáveis AC, DC e MMC
as estimativas de herdabilidade foram de 72,44, 62,01
e 80,04%, respectivamente, considerando-as de
magnitude satisfatórias (dados não apresentados). As
estimativas de herdabilidade têm variado de 0,21 a
0,84 para AC; 0,30 a 0,94 para DC; 0,13 a 0,82 para
NC; 0,48 a 0,81 para MMC, conforme as populações
estudadas e seus contextos genéticos (CESNIK e
VENCOVSKY, 1974; HOGARTH, 1977; HOGARTH et al., 1981;
KANG et al., 1983; SKINNER et al., 1987).

No geral, as estimativas das correlações
fenotípicas e genotípicas foram concordantes quanto
ao sinal e os valores foram bem próximos, com
superioridade atribuída às correlações genotípicas
(Tabela 1). Utilizou-se o artifício de assumir como
0,9999 o coeficiente de correlação entre MMC e AC,
cuja estimativa foi superior à unidade. Nos casos em
que há uma proximidade na magnitude das
correlações fenotípicas e genotípicas, reflete-se a
pequena influência ambiental sobre a associação de
duas variáveis. As correlações genotípicas entre TCH
x NC (0,49) e TCH x AC (0,55) não foram significativas
(P>0,05). A maioria das correlações fenotípicas e
genotípicas entre os componentes de produção (AC,
DC, NC) com TCH e MMC foram altas ou moderadas
e positivas, a exceção de NC com MMC, à semelhança
dos resultados obtidos por KANG et al. (1983) e REDDY

e REDDI (1986).

KANG et al. (1983) argumentam que, do ponto
de vista prático, é mais útil inferir sobre os efeitos
diretos genotípicos na tomada de decisão acerca do
critério de seleção mais adequado. Contudo, SHUKLA

et al. (1998) alegam que variáveis correlacionadas
genotipicamente, porém não fenotipicamente, podem
não ser de valor prático na seleção, pois esta é
geralmente baseada no fenótipo.

Na tabela 1 observa-se que a variável NC
apresenta estimativas de correlação genotípica e
fenotípica moderadas com TCH, assim como seus
efeitos diretos (Tabela 2). O efeito direto fenotípico de
NC (0,69) foi superior ao efeito direto genotípico (0,49)
sobre TCH.

A variável AC apresentou efeitos diretos
pequenos sobre TCH, sendo o efeito direto genotípico
negativo (-0,39). O efeito indireto genotípico de AC via
DC foi alto, embora a correlação genotípica entre TCH
e AC tenha sido não significativa. Os efeitos diretos

(genotípico e fenotípico) de DC sobre TCH foram altos
e positivos. SIDWELL et al. (1976) argumentam que os
efeitos diretos fenotípicos e genotípicos são de
magnitudes semelhantes, porém estariam sendo pouco
afetados pelo efeito genético não-aditivo ou ambiental,
ao contrário do que se observou neste estudo (Tabela
2), em que se destacam o diâmetro de colmos seguido
do número de colmos como as variáveis que mais
contribuíram para explicar TCH. Nos trabalhos de
JAMES (1971), MILLER e JAMES (1974) e KANG et al. (1983)
verificou-se uma contribuição equivalente do número
de colmos e diâmetro de colmos sobre TCH, seguidos
pela altura de plantas. SUKHCHAIN et al. (1997) também
obtiveram altos efeitos diretos de NC sobre TCH,
sugerindo a seleção de clones para elevação da
produção de colmos com base nesta variável. Em
virtude da baixa e negativa associação entre NC e DC,
sugere-se ao melhorista a aplicação de técnicas de
seleção simultânea para essas duas variáveis quando
se deseja melhorá-las concomitantemente.

Tabela 1.  Estimativas dos coeficientes de correlação
fenotípica e genotípica (entre parênteses) entre as
variáveis altura de colmos (AC), diâmetro de colmos
(DC), número de colmos (NC), massa média de colmos
(MMC) e toneladas de cana por hectare (TCH),
avaliadas em famílias de cana-de-açúcar

Variáveis MMC AC DC TCH

NC -0,1636 -0,1714 -0,0977 0,6029**

(-0,1773) (-0,3481) (-0,1065) 0,4893

MMC 0,8913** 0,7119** 0,5214*

(0,9999**(1) (0,9087**) (0,9498**)

AC 0,7129** 0,5111*

(0,8540**) 0,5505

DC 0,6458**

(0,9177**)

*,** Significativo ao nível de 0,05 e 0,01 pelo teste de Mantel com
1.000 simulações respectivamente.
(1) A correlação genotípica entre MMC e AC foi superior à unidade,
sendo atribuída a esta correlação valor igual a 0,9999.

Os coeficientes de trilha fenotípicos (Tabela 2)
explicaram bem as variações em TCH, como indica o
alto valor de determinação do modelo (R2 = 0,89) e
pelo efeito residual pequeno (0,32), o que reflete a
excelente contribuição das variáveis do modelo para
a produção de colmos. Melhor ainda foi o modelo
genotípico, que explicou em 100% a variação em TCH.

B R E S S I A N I  e t  a l .  (2001)  re lata  que os
componentes envolvidos na tonelagem de açúcar
são a TCH e o teor de açúcar do colmo (Brix). Ambos
são de grande importância, sendo possível pode ser
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ainda subdividir a TCH nos componentes, número
de colmos por hectare e massa de colmos, este
último sendo composto pelo diâmetro, altura e
densidade do colmo.

Tabela 2. Análise de trilha fenotípica e genotípica dos
componentes de produção número de colmos (NC),
altura de colmos (AC) e diâmetro de colmos (DC)
sobre toneladas de cana por hectare (TCH)

Variáveis Fenotípica Genotípica

NC

Efeito direto sobre TCH 0,6978 0,4911

Efeito indireto via AC -0,0424 0,1375

Efeito indireto via DC -0,0525 -0,1392

Total 0,6029 0,4893

AC

Efeito direto sobre TCH 0,2475 -0,3949

Efeito indireto via NC -0,1196 -0,1709

Efeito indireto via DC 0,3832 1,1164

Total 0,5111 0,5505

DC

Efeito direto sobre TCH 0,5375 1,3072

Efeito indireto via NC -0,0682 -0,0523

Efeito indireto via AC 0,1764 -0,3373

Total 0,6458 0,9177

Coeficiente de determinação (R2) 0,8944 1,2225

Efeito da variável residual 0,325 0

Neste contexto, uma segunda análise de trilha
foi realizada, definindo-se um modelo de regressão em
que MMC é dado como a variável principal e AC e DC
as variáveis explicativas (Figura 1b). A variável MMC
é altamente correlacionada com AC e DC (Tabela 1).
No entanto, os efeitos diretos de DC sobre MMC foram
pequenos (Tabela 3). Em contrapartida, a variável AC
apresentou valores elevados dos coeficientes de trilha
(0,78 e 0,83). Ressaltam-se os altos valores dos efeitos
indiretos (fenotípico e genotípico) de DC via AC, o que
corrobora a maior importância de AC neste modelo. Ao
contrário, GRAVOIS e MILLIGAN (1992) obtiveram efeito
direto genotípico de DC de maior magnitude quando
comparado a AC. Os autores consideraram as variáveis
DC e AC independentes, em virtude dos baixos efeitos
indiretos apresentados. No diagrama causal por eles
proposto, incluíram as variáveis Brix e fibra, porém
ambas com baixos efeitos diretos.

Os coeficientes de determinação (R2) iguais a
0,81 e 1,01 e o baixo e nulo efeito residual representam
satisfatoriamente a contribuição de DC e AC para a
massa de colmos (Tabela 3).

Tabela 3. Análise de trilha fenotípica e genotípica dos
componentes de produção altura de colmos (AC) e
diâmetro de colmos (DC) sobre o massa média de
colmos (MMC)

Variáveis Fenotípica Genotípica

AC

Efeito direto sobre MMC 0,7804 0,8271

Efeito indireto via DC 0,1109 0,1728

Total 0,8913 0,9999

DC

Efeito direto sobre MMC 0,1555 0,2024

Efeito indireto via AC 0,5564 0,7063

Total 0,7119 0,9087

Coeficiente de determinação (R2) 0,8063 1,0109

Efeito da variável residual 0,4401 0

Estudos desta natureza são relevantes, pois
nas relações de causa e efeito entre os componentes
de produção em cana-de-açúcar têm havido algumas
variações na literatura, sob os diferentes contextos
genéticos empregados.

4. CONCLUSÕES

1. A seleção das melhores famílias quanto à
produção de cana-de-açúcar pode ser realizada com
base no diâmetro de colmos e número de colmos.

2. A variável altura de colmos foi a que melhor
contribuiu para a massa média de colmos.
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