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RESUMO 
 

SILVA, Michele Jorge da, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, fevereiro de 2019. 
Incorporação do alelo bmr-6 “brown midrib” e análise dialélica em linhagens elites de 
sorgo biomassa com nervura marrom. Orientador: José Eustáquio de Souza Carneiro. 
Coorientadores: Cynthia Maria Borges Damasceno, Pedro Crescêncio Souza Carneiro e 
Rafael Augusto da Costa Parrella. 
 

 

O sorgo biomassa [Sorghum bicolor (L.) Moench] é considerado uma nova alternativa para 

produção de bioenergia. Neste sentido os principais objetivos dos programas de 

melhoramento do sorgo biomassa são a melhoria da qualidade e aumento da produtividade de 

biomassa verde. Alguns genótipos mutantes de sorgo biomassa, denominados brown midrib 

(bmr) - com menor teor de lignina - são favoráveis à etapa de pré-tratamento, e são capazes de 

facilitar a desorganização do complexo lignocelulósico. Além disso, outra característica de 

interesse são genótipos de sorgo biomassa com sensibilidade ao fotoperíodo. Neste contexto, 

os objetivos deste trabalho foram realizar a incorporação do alelo bmr-6 que controla a 

expressão nervura marrom em linhagens elites de sorgo biomassa e obtenção dos híbridos 

experimentais “Brown midrib”, estimar a capacidade combinatória de linhagens de sorgo 

biomassa com alto porte quando cruzadas com linhagens macho-estéreis e selecionar as 

melhores combinações híbridas. Para proceder à introgressão assistida visando o 

desenvolvimento de híbridos de sorgo biomassa com menor teor de lignina, foram utilizados 

três materiais genéticos pertencentes ao Programa de Melhoramento Genético da Embrapa 

Milho e Sorgo e para a realização do estudo de capacidade de combinação foram utilizados o 

total de quatro linhagens macho-estéreis (A) e 10 linhagens restauradoras de fertilidade (R). A 

partir da obtenção das sementes F1´s, foram conduzidos quatro experimentos em diferentes 

safras e locais. Como resultados, foi possível realizar a introgressão do alelo bmr6 e houve a 

obtenção de híbridos experimentais “Brown midrib”.  Foi estimado a capacidade de 

combinação de linhagens A e R de sorgo biomassa, portadoras do alelo bmr-6, avaliando o 

efeito de safra e local, visando o potencial bioenergético para a produção de etanol de segunda 

geração. Dessa maneira, com a realização deste trabalho foi possível auxiliar o Programa de 

Melhoramento Genético da Embrapa Milho e Sorgo no desenvolvimento de híbridos de sorgo 

biomassa com alto potencial para produção de etanol de segunda geração.  
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ABSTRACT 
 

SILVA, Michele Jorge da, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, February, 2019. 
Incorporation of the bmr-6 "brown midrib" allele and diallel analysis in elite lines of 
biomass sorghum with brown midrib. Adviser: José Eustáquio de Souza Carneiro. Co-
Advisers: Cynthia Maria Borges Damasceno, Pedro Crescêncio Souza Carneiro and Rafael 
Augusto da Costa Parrella. 
 

 
Biomass sorghum [Sorghum bicolor (L.) Moench] is considered a new alternative for the 

production of bioenergy. In this direction, the main objectives of biomass sorghum breeding 

programs are to improve the quality and increase the productivity of green biomass. Some 

mutant genotypes of biomass sorghum, called brown midrib (bmr) - with lower lignin content 

- are favorable to the pre-treatment stage, and are capable of facilitating the disorganization of 

the lignocellulosic complex. In addition, another characteristic of interest are genotypes of 

sorghum biomass with sensitivity to photoperiod. In this context, the objectives of this work 

were to incorporate the bmr-6 allele that controls brown midrib expression in elite biomass 

sorghum lines and to obtain the experimental hybrid "Brown midrib", to estimate the 

combinatorial capacity of high biomass sorghum when crossed with male-sterile lines and 

select the best hybrid combinations. In order to proceed to assisted introgression aiming the 

development of hybrids of sorghum biomass with lower lignin content, three genetic materials 

belonging to the Embrapa Maize and Sorghum Breeding Program and the total of four male-

sterile lines (A) and 10 fertility restorative lines (R), were used to perform the combination 

capacity study. From the F1 seeds, four experiments were conducted in different crops and 

environments. As results, it was possible to perform the introgression of the bmr6 allele and 

the experimental hybrid "Brown midrib" was obtained. It was estimated the combining ability 

of biomass sorghum A and R lines, carrying the bmr-6 allele, evaluating the crop and 

environments effect, aiming the bioenergetic potential for the production of second generation 

ethanol. Thus, with the accomplishment of this work, it was possible to assist the Embrapa 

Maize and Sorghum Breeding Program in the development of hybrids of sorghum biomass 

with high potential for the production of second generation ethanol. 
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INTRODUÇÃO GERAL 
 
 

A escassez de combustíveis fósseis aliada ao crescimento do consumo de energia e à 

necessidade por fontes renováveis têm estimulado a busca pelo aproveitamento de outros 

insumos energéticos. Além disso, é grande o interesse por soluções que visam garantir a 

sustentabilidade das atividades agropecuárias e reduzir a dependência de petróleo como fonte 

energética. Atualmente, observa-se o crescente incentivo ao uso de fontes de energia mais 

limpas para o suprimento da demanda energética mundial. Segundo o Ministério de Minas e 

Energia (MME, 2018), a participação das fontes renováveis na matriz energética brasileira 

corresponde à cerca de 40% do total ofertado, deste total, a biomassa é responsável por 9%. A 

biomassa pode ser definida como matéria orgânica de origem vegetal ou animal passível de 

ser transformada em energia térmica ou elétrica (ANEEL, 2008), e pode ser classificada em 

dois grandes grupos: (1) biomassa tradicional, composta essencialmente pela lenha e resíduos 

naturais e (2) biomassa moderna, produzida a partir de processos tecnológicos avançados e 

eficientes, tais como biocombustíveis líquidos, briquetes e pellets, cogeração (bagaço de cana) 

e os cultivos dedicados de espécies como o das florestas plantadas e o da cana-de-açúcar 

(Marafon et al., 2016). 

Dentre as fontes de energia renovável, o sorgo biomassa [Sorghum bicolor (L.) 

Moench] é considerado ideal como matéria-prima energética, fazendo com que este ocupe 

uma posição única como fonte de biomassa adaptável, economicamente viável, apto à 

finalidade tanto para obtenção de produtos tradicionais e avançados, biocombustíveis e 

tecnologias, bem como para os mercados emergentes, como a energia verde e produção de 

químicos renováveis (Carrillo et al., 2014). A grande vantagem da cultura reside na altíssima 

produção de biomassa em curto espaço de tempo, além do manejo da cultura totalmente 

mecanizável. A propagação por sementes, diferentemente de todas as demais espécies hoje 

existentes para a produção de biomassa para a queima direta, torna o cultivo do sorgo 

biomassa em larga escala uma alternativa mais barata que o cultivo extensivo de capim 

elefante, que, por sua vez, demanda uma enorme quantidade de material propagativo para a 

implantação de grandes projetos geradores de biomassa para a produção de energia elétrica 

(Parrella et al., 2010). A tecnologia para produção de etanol lignocelulósico, também 

denominada tecnologia de segunda geração de biocombustíveis, está em fase de 

desenvolvimento no mercado bioenergético. Nesse caso, a matéria-prima (biomassa vegetal) 

precisa passar por hidrólises para tornar os açúcares fermentáveis, com vista à produção de 
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biocombustível. Entretanto, o principal destino para o sorgo biomassa ainda tem sido a 

cogeração de energia através da queima da biomassa seca. 

Um componente universal dos vegetais, e o segundo polímero mais abundante do 

planeta é a lignina. A conversão biológica da biomassa em combustíveis é limitada pela 

quantidade de lignina presente na biomassa de sorgo, portanto, é grande o interesse em 

aumentar a disponibilidade de energia dessa fonte, sendo que uma das formas mais efetivas de 

se alcançar esse aumento é por meio da redução ou alteração do seu conteúdo de lignina. A 

mutação bmr é uma das formas de se alterar a qualidade e a quantidade de lignina de forma a 

favorecer esse processo (Cherney et al., 1991). 

A mutação bmr foi primeiro observada em 1924 em Saint Paul, Minnesota, Estados 

Unidos e ocorreu de forma espontânea em uma planta de milho (Zea mays L.) (Jorgenson, 

1931). Esse autor notou que as plantas mutantes apresentavam menor conteúdo de lignina em 

relação à seus pares isogênicos convencionais. Uma característica fenotípica causada por essa 

mutação é a pigmentação de coloração vermelho amarronzada que é particularmente visível 

na nervura central das folhas e também nos colmos, na medida em que se tornam mais 

lignificados. A pigmentação está associada à lignina, persistindo no resíduo da parede celular 

após remoção da celulose e das hemiceluloses (Cherney et al., 1991). Desde então foram 

realizadas tentativas de se obter plantas mutantes bmr de forma artificial  no milho e em 

outras espécies. De acordo com Cherney et al. (1991), quatro loci distintos relacionados à 

mutação bmr foram identificados no milho e chamados de bm1, bm2, bm3 e bm4, sendo o bm1 

referente ao primeiro locus, descrito por Jorgenson (1931). Porter et al. (1978) utilizaram 

tratamento químico com dietil sulfato em sementes de sorgo e produziram 19 fenótipos com a 

mutação bmr. Dentre eles foram selecionados três fenótipos promissores (bmr-6, bmr-12 e 

bmr-18) que posteriormente foram utilizados em cruzamentos com capim sudão, gerando 

híbridos interespecíficos mutantes logo na primeira geração (Fritz et al.,1981). Em 1985 e 

1986, por meio de tratamento químico de sementes com etil-metil sulfonato e dietil sulfato, 

Cherney et al. (1988) obtiveram uma linhagem de milheto (Pennisetum glaucum (L.) Leeke) 

mutante bmr e, desde então, essa mutação não foi observada em outras espécies (Sattler et al., 

2010). 

Os principais objetivos dos programas de melhoramento do sorgo biomassa é a 

melhoria da qualidade e aumento da produtividade de biomassa verde. As cultivares 

desenvolvidas, além de serem produtivas, também precisam ser estáveis quanto às variações 

ambientais e responsivas às melhorias no ambiente. Devido à estrutura e aos mecanismos 

naturais de polinização do sorgo a realização do cruzamento controlado entre dois indivíduos 

é uma tarefa difícil devido à dificuldade em realizar a emasculação.  Porém, a exploração 
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comercial de híbridos se tornou possível a partir de 1954, com a descoberta do sistema de 

macho-esterilidade genético-citoplasmática (Stephens & Holland, 1954), que ocorre através 

da interação entre o gene Kafir e o citoplasma Milo. São necessários três diferentes linhagens 

para produção de um híbrido de sorgo. A primeira é denominada linhagem A, que possui 

citoplasma estéril e os alelos restauradores da fertilidade são recessivos, ou seja, é a linhagem 

macho-estéril. A segunda linhagem, denominada B, é conhecida como mantenedora, essa 

linhagem possui a mesma constituição genética da linhagem A, porém com citoplasma fértil, 

ou seja, essa linhagem é usada para a multiplicação da linhagem A. E a terceira linhagem é 

denominada R, conhecida como restauradora, essa deve ser homozigota dominante para que o 

gene possa restaurar a fertilidade. A linhagem R não é fenotipicamente similar a linhagem A, 

e a combinação delas deverá resultar em um híbrido de alto potencial de rendimento.  

As estratégias adotadas nos programas do melhoramento dependem da análise 

genética dos caracteres de interesse, pois as mesmas levam a um melhor conhecimento das 

relações genéticas das linhagens envolvidas nos cruzamentos. Os cruzamentos dialélicos são 

úteis para a predição das melhores combinações entre os genitores e de populações 

segregantes (Valério et al., 2009; Baldissera et al., 2012). A análise dialélica é utilizada para 

estimar a capacidade geral de combinação (CGC) e capacidade específica de combinação 

(CEC) (Cruz et al., 2012), e a partir destas, estimar os parâmetros genéticos úteis na seleção 

de genitores para hibridação, como a identificação das ações gênicas do controle dos 

caracteres, identificando ainda as melhores combinações das linhagens a serem utilizadas 

como genitor masculino e genitor feminino (Vencovsky, 1987; Bernini e Paterniani, 2012). 

 Apesar das potencialidades do sorgo biomassa, poucas informações técnico-científicas 

estão disponíveis sobre a cultura em diversas áreas, incluindo as questões relativas ao manejo 

e desenvolvimento de cultivares (Albuquerque et al., 2011), sendo este um dos principais 

entraves para a adoção dos materiais de sorgo bioenergia. Logo, por se tratar de uma cultura 

em fase de expansão para cogeração energética (Parrella et al., 2014) há necessidade de 

desenvolvimento de trabalhos de melhoramento genético, visando a melhoria da qualidade e 

aumento da produtividade de biomassa. 
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OBJETIVOS 
 
 
a) Incorporação do alelo bmr-6 que controla a expressão nervura marrom em linhagens elites 

de sorgo biomassa e obtenção dos híbridos experimentais “Brown midrib”. 

 

b) Estimar a capacidade combinatória de linhagens de sorgo biomassa com alto porte quando 

cruzadas com linhagens macho-estéreis de baixo porte (A e R). 

 

c) Seleção das melhores combinações híbridas, que vão gerar populações com potencial para 

o desenvolvimento de novas linhagens melhoradas. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



7 

 

CAPÍTULO I 
 

Introgressão do alelo bmr6 em linhagens elites de sorgo biomassa para 
produção de bioenergia 
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Introgressão do alelo bmr6 em linhagens elites de sorgo biomassa para 
produção de bioenergia 

 

 

RESUMO 
 

O sorgo biomassa é uma cultura que apresenta potencial para produção de bioenergia a 

partir da biomassa lignocelulósica. A redução do conteúdo de lignina é importante para a 

conversão da biomassa de sorgo em açúcares simples, o que torna o processo de produção de 

etanol de segunda geração ou etanol celulósico mais eficiente. O objetivo deste trabalho foi 

realizar a introgressão do alelo bmr6 em linhagens elites de sorgo biomassa e a obtenção de 

híbridos experimentais “Brown midrib”, a fim de auxiliar no desenvolvimento de híbridos de 

sorgo biomassa com menor teor de lignina e, portanto, com grande potencial para produção de 

etanol de segunda geração. Foram utilizados três materiais genéticos pertencentes ao 

Programa de Melhoramento Genético da Embrapa Milho e Sorgo. Dois programas de 

retrocruzamento foram conduzidos separadamente, no qual a linhagem CMSXS170 foi a 

doadora do alelo bmr6 e as linhagens CMSXS652 e IS23777 foram as recorrentes. Através de 

marcadores moleculares específicos para o alelo bmr6, foi empregada a seleção assistida para 

a característica nervura-marrom nas gerações RC1F1 e RC2F1. Utilizaram-se marcadores SNPs 

polimórficos e distribuídos ao longo do genoma do sorgo para acelerar a recuperação do 

genoma recorrente. Após a confirmação da obtenção dos genótipos bmr procedeu-se o 

cruzamento destes com a linhagem A (fêmea), para que ocorresse a obtenção das sementes 

híbridas. Como resultados, foi possível realizar a introgressão do alelo bmr6 em linhagens 

elites de sorgo biomassa. Os marcadores SNPs foram eficientes na identificação de indivíduos 

com maior proporção de recuperação do genoma recorrente. Houve a obtenção de híbridos 

experimentais “Brown midrib”, que irão auxiliar o Programa de Melhoramento Genético da 

Embrapa Milho e Sorgo no desenvolvimento de híbridos de sorgo biomassa com alto 

potencial para produção de etanol de segunda geração. 

 

Palavras-chave: Sorghum bicolor (L.) Moench; lignina; etanol; SNPs; recorrente 
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Introgression of the bmr6 allele in biomass sorghum elite lines for bioenergy 

production 

 

ABSTRACT 
 

 Biomass sorghum is a crop that has potential as a biomass source for bioenergy 

generation. Reduction of lignin content is an important feature in the conversion efficiency of 

biomass sorghum into simple sugars, which makes the second generation ethanol production 

process more efficient. The main of this work was to introduce the introgression of the bmr6 

allele in elite lines of biomass sorghum and to obtain experimental hybrid "Brown midrib", in 

order to assist the development of hybrids of biomass sorghum with lower lignin content and, 

therefore, with large potential for second generation ethanol production. Three genetic 

materials belonging to the Embrapa Maize and Sorghum Breeding Program were used. Two 

backcross programs were conducted separately, in which the CMSXS170 line was the donor 

of the bmr6 allele and the CMSXS652 and IS23777 lines were the recurrent ones. Molecular 

markers specific for the bmr6 allele, the assisted selection was utilized for the brown midrib 

characteristic in the RC1F1 and RC2F1 generations. Polymorphic SNP markers were 

distributed throughout the genome of sorghum to accelerate the recovery of the recurrent 

genome. After the confirmation of the bmr genotypes, there was crossed with line A (female), 

in order to obtain the hybrid seeds. As results, it was possible to perform the introgression of 

the bmr6 allele in elite lines of biomass sorghum. The SNPs markers were efficient in 

identifying individuals with a higher rate of recurrence of the recurrent genome. Experimental 

hybrids "Brown midrib" were obtained, which will help the Embrapa Maize and Sorghum 

Genetic Breeding Program in the development of hybrids of sorghum biomass with high 

potential for the production of second generation ethanol. 

 

Keywords: Sorghum bicolor (L.) Moench; lignin; ethanol; SNPs; recurrent. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

 A biomassa vegetal possui enorme potencial a ser explorado como fonte de geração 

de energia (Field et al., 2008). O uso crescente deste tipo de matéria viva no setor energético 

ocorre em função do desenvolvimento de tecnologias eficientes de conversão, principalmente 

em países industrializados, o que tem favorecido o reconhecimento das vantagens 

socioambientais do uso da biomassa na geração de energia.  

 O sorgo biomassa (Sorghum bicolor (L.) Moench) é uma cultura que apresenta 

grande potencial como fonte de material a ser utilizado para geração de bioenergia. É uma 

cultura que apresenta alto rendimento de biomassa (50 toneladas de matéria seca por hectare), 

porte alto, podendo chegar a 5 metros de altura, é mecanizável do plantio à colheita, 

propagada por sementes e a colheita realizada 5 a 8 meses após o plantio. Possui boa 

tolerância à seca, sistema de produção agrícola estabelecido, boa aptidão para as regiões 

tropicais e temperadas e sua biomassa pode ser utilizada na combustão direta (queima em 

fornos ou caldeiras) para gerar energia (Parrella et al., 2010).  

 A planta de sorgo é uma espécie autógama (House, 1985), mas a descoberta do 

sistema de macho-esterilidade genético citoplasmática (Stephens e Holland, 1954) 

possibilitou o desenvolvimento de sementes híbridas comerciais. Na geração de híbridos de 

sorgo são necessários três tipos de linhagens, denominadas A, B e R (House, 1985). As 

linhagens A e B são isogênicas e diferenciam-se apenas pelo citoplasma: a linhagem A possui 

citoplasma que confere o fenótipo de macho-esterilidade, quando associado aos genes 

nucleares recessivos para restauração da fertilidade, e a linhagem B possui citoplasma normal 

e, portanto, a planta apresenta a parte masculina fértil, mesmo com alelos recessivos nucleares 

para restauração de fertilidade (Smith e Frederiksen, 2000). Logo, o híbrido é obtido a partir 

do cruzamento entre uma linhagem A (fêmea) macho-estéril, com uma linhagem R 

(restauradora) que apresenta alelos dominantes para genes de restauração de fertilidade. 

 A produção de biocombustíveis lignocelulósicos envolve a produção e a coleta de 

biomassa, despolimerização dos polissacarídeos da parede celular em açúcares simples e 

fermentáveis, pelos processos de pré-tratamento e sacarificação, e conversão de açúcares 

simples em biocombustíveis pela fermentação (Li et al., 2010).  Porém, uma das etapas mais 

caras nesse processo de produção de energia é o pré-tratamento, que pode ser químico, físico 

ou enzimático, e cuja função é reduzir a interação entre os carboidratos da parede celular e a 

lignina, que se trata de um composto polifenólico heterogêneo, encontrada na parede celular 

cuja função é de conferir rigidez, impermeabilidade, resistência à ataques microbiológicos e 

mecânicos (Wang et al. 2015; Bonello et al. 2003; Siegrist et al. 1994). Porém, a presença da 
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lignina afeta negativamente os processos subsequentes de sacarificação e fermentação 

(Guragain et al., 2011; Sims et al., 2010; Dauwe et al. 2007).  

Alguns genótipos mutantes de sorgo biomassa, denominados brown midrib (bmr) ou 

nervura marrom apresentam menor teor de lignina e são mais favoráveis à etapa de pré-

tratamento (Barrière et al., 2007; Saballos et al., 2009). A redução do conteúdo de lignina 

representa um impacto positivo na conversão da biomassa de sorgo bmr em açúcares simples, 

o que torna o processo de produção de etanol de segunda geração mais eficiente. Portanto, o 

desenvolvimento de cultivares de sorgo com menor acúmulo de lignina é uma importante 

estratégia para produção de bioenergia (Corredor et al., 2009; Anderson e Akin 2008). 

A mutação bmr foi primeiro observada em 1924 em Saint Paul, Minnesota, Estados 

Unidos e ocorreu de forma espontânea em milho (Zea mays L.) (Ali et al. 2010). Em sorgo, a 

mutação foi provocada a partir da mutagênese química das sementes tratadas com dietil-

sulfato (Porter et al., 1978). A partir deste tratamento foi gerado dezenove mutantes bmr de 

ocorrência independente, identificados em progênies segregadas. Dentre os dezenove 

mutantes, foram selecionados três de melhores características agronômicas, bmr6, bmr12 e 

bmr18 (Bout e Vermerris 2003). O bmr6 provoca redução da atividade da enzima cinamil 

álcool desidrogenase (CAD), enquanto que os bmr12 e bmr18 diminuem a atividade da 

enzima cafeato O-metiltransferase (COMT) na síntese de lignina da planta de sorgo (Oliver et 

al., 2005). Fenotipicamente, a pigmentação de coloração vermelho amarronzada, é visível na 

nervura central das folhas e também nos colmos, e se trata de uma característica causada por 

essa mutação à medida que os tecidos tornam-se menos lignificados (Sattler et al., 2010).  

A sensibilidade ao fotoperíodo também é uma característica de interesse para o sorgo 

biomassa. Plantas de sorgo biomassa sensíveis ao fotoperíodo, quando semeadas nos meses de 

setembro ou outubro em regiões com fotoperíodo maior que 12 horas e 20 minutos, irão 

iniciar o desenvolvimento da gema floral apenas a partir de 21 de março do ano seguinte, 

ampliando o ciclo vegetativo e, concomitantemente, possibilitando maior produção de 

biomassa por hectare/ciclo em comparação a cultivares insensíveis ao fotoperíodo (Rooney; 

Aydin, 1999; Parrella et al., 2010). 

 O método do retrocruzamento é utilizado para melhorar genótipos elites, nas 

características em que são deficientes, por meio do cruzamento com genótipos portadores das 

características que se deseja introgredir. Para acelerar o processo de retrocruzamento, a 

seleção assistida por marcadores moleculares é uma estratégia que tem sido amplamente 

utilizada, consistindo no uso de marcadores para acompanhar a introgressão do loco de 

interesse. Dessa maneira, os marcadores moleculares apresentam-se como uma ferramenta 

importante para aumentar a eficiência desse processo, uma vez que também possibilitam a 
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identificação de indivíduos com maior proporção do genoma recorrente (Bouchez et al., 2002; 

Hospital, 2001; Berloo, 1999; Openshaw et al., 1994).  

 No melhoramento genético convencional, os melhoristas usam principalmente o 

fenótipo como base para a escolha dos genótipos superiores, porém a seleção dos indivíduos 

através do fenótipo em uma população segregante pode ser um componente crítico dentro dos 

programas de melhoramento devido principalmente à interação genótipo x ambiente. Além 

disso, os procedimentos de seleção fenotípica são frequentemente mais trabalhosos, 

consomem maior tempo, e apresentam um menor ganho de seleção no valor da característica, 

especialmente para características com herança complexa (Fritsche-Neto et al., 2012). Devido 

a essas limitações, tornou-se necessário contornar a seleção fenotípica com a utilização de 

marcadores moleculares que são confiáveis para a seleção indireta de caracteres alvo 

(Bernardo, 2013). Dessa maneira, ganhos genéticos acelerados podem ser alcançados se a 

seleção for baseada em marcadores de DNA (Bernardo, 2013; Collins et al., 2008).  

A genotipagem molecular dos indivíduos permite a seleção daqueles mais semelhantes 

ao genótipo recorrente e com melhor conversão na região próxima ao gene introduzido. 

Dentre as metodologias mais atuais, tem-se a de PCR competitiva alelo específica (KASP, 

Kompetitive Allele Specific PCR), a qual permite a genotipagem com marcadores SNP 

(Single Nucleotide Polymorphism, Polimorfismos de Nucleotídeo Único), cuja análise 

apresenta alta especificidade e sensibilidade (Semagn et al., 2014). A tecnologia KASP utiliza 

dois primers forward alelo específicos contendo uma cauda específica para cada um deles, um 

primer reverse comum, e sondas específicas para anelar na sequência complementar à cauda 

dos primers, contendo diferentes fluorófilos (geralmente FAM e HEX). Após a síntese das 

fitas, são geradas regiões complementares às caudas dos primers alelo específicos. As sondas, 

que normalmente estão ligadas a um quencher, se ligam a estas regiões complementares, 

possibilitando que emitam fluorescência (LGC Group). Essa tecnologia vem sendo empregada 

no mapeamento de QTLs (Zaidi et al., 2015; Ladejobi et al., 2018). Desse modo, o número de 

ciclos de retrocruzamentos necessários para a recuperação do genótipo recorrente é reduzido 

de forma acentuada, acelerando o desenvolvimento de cultivares melhoradas (Openshaw et 

al., 1994). Avanços em tecnologias de genotipagem baseadas em marcadores SNPs estão 

revolucionando os estudos de genômica em plantas e levando ao rápido desenvolvimento de 

marcadores moleculares relacionados a características de interesse no melhoramento vegetal 

(Devran et al., 2016; He et al., 2014; Semagn et al., 2014; Deschamps et al., 2012).  

Portanto, a aplicação de marcadores moleculares vem ganhando maior importância no 

melhoramento genético da cultura do sorgo. Vários sistemas de marcadores estão sendo 

desenvolvidos e utilizados para marcação e mapeamento de genes de efeito principal e 
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características quantitativas de importância econômica tais como rendimento de grãos, 

resistência a pragas, doenças, seca, salinidade, frio, quantidade nutricional e composimal, 

como é o caso da lignina (Hufnagel et al., 2018; Silva et al., 2017; Oliveira et al., 2018; Uttam 

et al., 2017). 

Dessa maneira, o objetivo deste trabalho foi realizar a introgressão do alelo bmr6 por 

marcadores moleculares em linhagens elites de sorgo biomassa e a obtenção de híbridos 

experimentais “nervura marrom”, a fim de auxiliar no desenvolvimento de híbridos de sorgo 

biomassa com menor teor de lignina e, portanto, com grande potencial para produção de 

etanol celulósico. 

 

2. MATERIAL E MÉTODOS 
 

2.1 Materiais genéticos 
 

Para proceder à introgressão assistida visando o desenvolvimento de híbridos de sorgo 

biomassa com menor teor de lignina, foram utilizados três materiais genéticos pertencentes ao 

Programa de Melhoramento Genético da Embrapa Milho e Sorgo. Foram conduzidos 

separadamente dois programas de retrocruzamento, no qual a linhagem CMSXS170 foi a 

doadora do alelo bmr6, e se trata de uma linhagem insensível ao fotoperíodo, de baixo porte e 

do tipo granífero, já as linhagens CMSXS652 e IS23777 foram as recorrentes, pois são 

materiais elites, com alta produção de biomassa e sensíveis ao fotoperíodo. Devido ao fato das 

linhagens recorrentes serem sensíveis ao fotoperiodismo, o florescimento somente ocorreu 

quando o comprimento do dia tornou-se menor que 12 horas e 20 minutos. Para assegurar o 

florescimento durante o período de verão na latitude de Sete Lagoas, foi utilizado em algumas 

gerações de plantio tambores de plástico para o controle do fotoperiodismo e indução floral, 

no interior da casa de vegetação. 

 

2.2 O programa de retrocruzamento 
 

Os cruzamentos entre o parental doador (PD) CMSXS170 e os dois parentais 

recorrentes (PR), CMSXS652 e IS23777 foram realizados para a obtenção dos híbridos F1, 

que foram retrocruzados com o respectivo parental recorrente para obtenção da primeira 
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geração de retrocruzamento (RC1F1). Foi realizado um segundo ciclo de retrocruzamento 

(RC2F1), seguido por um ciclo de autofecundação, obtendo-se a geração RC2F2. Foram 

utilizados marcadores moleculares para identificar os indivíduos heterozigotos e mais 

semelhantes com o parental recorrente nas gerações RC1F1 e RC2F1. O esquema a seguir foi 

utilizado para obter as linhagens R modificadas, ou seja, com a introgressão do alelo bmr6. 

 

2.2 1 Esquema de retrocruzamento assistido: 
 

1ª Geração (Jun-Out/2015)                                                   Pai recorrente (%) 

PR normal (BmrBmr) x  PD  Brown midrib (bmrbmr) 

 

                         F1 (Bmrbmr) Normal                 

                                                      50 

2ª Geração (Dez-Jul/2016)   

F1 (Bmrbmr) normal x PR (BmrBmr) Normal 

 

                    RC1F1 (1 2 ⁄ : BmrBmr) Normal                                            75 

                                (1 2 ⁄ : Bmrbmr) Normal (Seleção marcador CAPS) 

 

3ª Geração (Ago/2016 – Jun/2017)   

RC1F1 (Bmrbmr) x  PR (BmrBmr) 

 

            RC2F1 (1 2 ⁄ : BmrBmr) Normal                                                87,5 

                         (1 2 ⁄ : Bmrbmr) Normal (Seleção marcador CAPS)   
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4ª Geração (Jul-Nov/2017)  

                RC2F1 (1 2 ⁄ : Bmrbmr) 

                                         

                RC2F2 (1 4 ⁄ : BmrBmr) Normal                                           87,5 

                           (1 2 ⁄ : Bmrbmr) Normal  

                           (1 4 ⁄ : bmrbmr) Brown midrib (LR’ modificada)              

   

   

2.3 Isolamento de DNA 
 

 Após a obtenção das gerações RC1F1 e RC2F1 amostras de plantas foram coletadas na 

casa de vegetação. As sementes de sorgo foram esterilizadas com hipoclorito de sódio a 

0,525% por 10 minutos, sob agitação constante. Em seguida as sementes germinaram em 

placas de petri contendo papel de germinação umedecido em água destilada e armazenadas 

em câmara de crescimento com temperatura diurna média de 27±3°C, noturna de 20±3°C, e 

fotoperíodo de 12 horas. Após dois dias, as plântulas obtidas foram transplantadas para 

bandejas de isopor contendo substrato, em casa de vegetação. Após duas semanas, foram 

coletados 04 discos de tecidos foliares de 0,5 cm que foram submetidos à liofilização por 48 

horas, para logo em seguida serem utilizados para o isolamento do DNA genômico, segundo o 

método descrito por Saghai-Maroof et al., (1984). Em seguida o DNA foi quantificado por 

NanoDrop 1000 (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA) e diluído para a concentração de 

uso de 30 ng/uL. 

 

 

2.4 Utilização de marcadores CAPS específico para o loco bmr nas gerações de 
retrocruzamento  
 

 Através de marcadores moleculares específicos para o alelo bmr6, foi empregada a 

seleção assistida para a característica nervura-marrom nas gerações RC1F1 e RC2F1. Após a 

extração do DNA, foi feita uma reação de PCR, segundo Sattler et al. (2009), com os primers 

específicos para o alelo bmr6. Os produtos de amplificação foram então clivados com uma 
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enzima de restrição específica (BsaAI) para o sítio de mutação bmr6. Os fragmentos de DNA 

amplificados e clivados foram posteriormente separados por eletroforese em gel de agarose e 

visualizados para identificação do genótipo analisado Bmr6/Bmr6; Bmr6/bmr6; bmr6/bmr6. 

 

 

 

2.5 Utilização de marcadores SNPs para acelerar a recuperação das linhagens 
recorrentes 
 

O DNA extraído de cada planta foi diluído para a concentração de uso de 10 ng/µL. 

Utilizaram-se marcadores SNPs polimórficos e distribuídos ao longo do genoma do sorgo 

para acelerar a recuperação do genoma recorrente. Para isso, um screening com o total de 99 

marcadores SNPs do tipo KASP (Kompetitive Alelle-Specific – PCR, LGC Genomics foi 

realizado entre as linhagens parentais para identificação dos marcadores polimórficos. Para a 

linhagem CMSXS652 foram identificados 42 primers polimórficos e para a linhagem 

IS23777 foram identificados 40 primers polimórficos. Para a análise dos indivíduos da 

geração RC1F1, foram selecionados 16 marcadores polimórficos entre a linhagem genitora 

CMSXS652 e 14 marcadores polimórficos entre a linhagem genitora IS23777. Para a geração 

RC2F1, foram selecionados 11 marcadores polimórficos entre a linhagem genitora 

CMSXS652 e 9 marcadores polimórficos entre a linhagem IS23777. Dessa forma, totalizando 

27 marcadores para a linhagem CMSXS652 e 23 para a linhagem IS23777, distribuídos 

homogeneamente no genoma do sorgo, com uma média de 2,7 e 2,3 marcadores por 

cromossomo para cada genitor recorrente utilizado. Os marcadores em heterozigose nas 

plantas da geração RC1F1 foram reavaliados nos indivíduos RC2F1.  

Após a seleção dos marcadores polimórficos em cada geração de retrocruzamento foi 

realizada a genotipagem entre os genitores e as plantas híbridas, baseando-se no ensaio KASP 

(Kompetitive Alelle-Specific - PCR) desenvolvido pela empresa LGC Genomics (LGC 

Group). A reação de amplificação foi realizada com 3 µL de Kasp Master Mix, 30 ng de DNA 

e 0,084 µL de Kasp Assay Mix contendo os primers. Os ciclos de amplificação foram: 

desnaturação inicial a 94°C durante 15 minutos, seguidos por 10 ciclos a 94°C durante 20 

segundos, 61 °C durante 1 minuto reduzindo 0,6 °C por ciclo, seguido de mais 26 ciclos de 

94°C durante 20 segundos e 55°C durante 1 minuto. A intensidade da fluorescência das 

amostras foi quantificada por meio do leitor de microplacas FLUOstar Omega Filter-based 

multi-mode microplate reader (BMG Labtech, Ortenberg, Alemanha) utilizando ROX na 
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normalização do sinal. A genotipagem foi realizada utilizando o software KlusterCaller 1.1 

(LGC Genomics, Teddington, Inglaterra).  

 

 

2.6 Análise dos dados moleculares  
 

Para avaliação da segregação genotípica das populações em RC1F1 e RC2F1 as 

proporções obtidas foram comparadas com proporções esperadas (1:2:1) pelo teste de qui-

quadrado (𝑋2).  

Em seguida, para verificar a proporção de recuperação do genitor recorrente, os dados 

moleculares foram organizados codificando-se os loci em homozigose para a linhagem 

recorrente como ‘A’ e os em heterozigose como ‘H’ (Benchimol et al, 2005). Dessa forma, a 

% de recuperação do genitor recorrente (RR) foi calculada utilizando a seguinte expressão: 

 %𝑅𝑅 = [𝐴 + (0,5𝐻)/ (𝐴 + 𝐻)] 𝑥 100 

 

 

2.7 Confirmação do genótipo predito pelo marcador CAPS 
 

Os genótipos heterozigotos (Bmr6/bmr6) identificados na geração de RC2F1 foram 

autofecundados para obtenção dos indivíduos RC2F2, altamente similares à linhagem original 

no restante do seu genoma e fixadas para o alelo bmr6. Dessa maneira foi possível realizar a 

confirmação do genótipo observado pela classificação como segregantes (provenientes de 

uma planta heterozigota Bmr6bmr6) e não segregantes (provenientes de uma planta 

homozigota Bmr6Bmr6). 

 

2.8 Multiplicação da linhagem Brown midrib e a obtenção dos híbridos experimentais 
 

Após a confirmação da obtenção dos genótipos com nervura marrom (bmr6/bmr6), 

procedeu-se o cruzamento destes com a linhagem A (BR008A bmr), para obtenção das 

sementes híbridas, ou seja materiais com a introgressão do alelo bmr6. Foram realizados 

ensaios para comparação entre híbridos normais e “Brown midrib”, com avaliação de diversas 

características agronômicas de interesse, como florescimento, altura de plantas, estande final, 
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diâmetro do colmo, acamamento, produção de massa verde total e produção de massa seca 

total.  

 

 

3. RESULTADOS  
 

3.1 Distribuição física e genética dos marcadores 
 

 A obtenção das posições físicas e genéticas dos marcadores SNPs disponíveis no 

genoma do sorgo foi o primeiro passo para a seleção visando à maximização da recuperação 

do genoma recorrente (Figura 1).  

 

Figura 1. Distribuição física dos marcadores SNPs do tipo KASP utilizados para seleção background 
no genoma do sorgo. As posições foram obtidas por análise de similaridade de sequência (BLAST) 
dos primers SNPs com o genoma do sorgo (http://www.phytozome.net/sorghum). 

 

 

A figura 1 indica uma boa distribuição dos marcadores SNPs ao longo do genoma do 

sorgo. O monitoramento do genoma recorrente requer um número maior de marcadores 

aleatórios no genoma, reduzindo o número de ciclos para a recuperação adequada do parental 

recorrente. Foram então compiladas todas as informações de posições genéticas disponíveis 

para esses marcadores utilizando-se como base o mapa consenso de sorgo publicado por Mace 

et al. (2009). As distâncias genéticas para marcadores com informações indisponíveis foram 

inferidas com base nas distâncias físicas e genéticas de loci vizinhos. Após o screening de 

primers, os marcadores polimórficos para cada linhagem foram selecionados de maneira que 

o genoma do sorgo fosse coberto de maneira uniforme. 



19 

 

 

3.2 Genotipagem da primeira geração de retrocruzamento 

 

Em relação à primeira geração de retrocruzamento, parte do resultado de genotipagem 

para o alelo mutante bmr6 (CMSXS170 retrocruzado com a linhagem recorrente CMSXS652) 

está ilustrado na Figura 2, no qual 14 das 60 plantas do retrocruzamento RC1F1 podem ser 

visualizados após análise eletroforética em gel de agarose. Na população RC1F1 proveniente 

da linhagem CMSXS652, foram identificadas 30 indivíduos heterozigotas em um total de 60 

indivíduos. Já para a linhagem recorrente IS23777 foram identificadas 31 indivíduos 

heterozigotos na RC1F1, também em um total de 60 indivíduos. Cada um dos dois 

retrocruzamentos apresentou segregação muito próxima do esperado, proporção de 1:1 de 

plantas dominantes homozigotas (Bmr6/Bmr6) para plantas heterozigotas (Bmr6/bmr6), não 

havendo diferença significativa pelo teste de qui-quadrado (𝑋2) a 5% de significância.  

 

 

 

Figura 2. Genotipagem de plantas RC1F1, com o marcador CAPS para o alelo bmr6. Os fragmentos 
amplificados por PCR foram clivados com a enzima BsaAI e analisados por eletroforese em gel de 
agarose (1,2%, TAE 1X). Os primers CAPS bmr6 amplificaram um fragmento de 613 pb do alelo bmr6. 
Após clivagem com BsaAI, apenas o fragmento do alelo mutante bmr6 resultou em dois fragmentos de 
333 e 280 pb, permanecendo o alelo não mutante intacto. Plantas heterozigotas estão identificadas por 
um asterisco. 
 
 
 
 

3.3 Recuperação do genótipo recorrente na geração RC1F1 
 

A genotipagem entre as linhagens parentais e os indivíduos heterozigotos, baseando-se 

no ensaio KASP (Kompetitive Alelle-Specific - PCR) foi eficiente para acelerar a recuperação 

do genoma recorrente. Um exemplo está ilustrado na Figura 3, no qual um dos marcadores 

     1 Kb       1             2           3           4            5           6            7            8           9         10          11        12           13          14 

                               *          *          *                     *                                  *                                  *                       * 
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polimórficos (SB_07057) para ambas linhagens recorrentes foi utilizado.  Notou-se que foi 

possível a identificação das classes de indivíduos homozigotos e heterozigotos, permitindo 

verificar a proporção de recuperação do genitor recorrente (Figura 3).  

 

 

 

Figura 3. Genotipagem dos indivíduos RC1F1 com o marcador KASP (SB_07057). Em azul estão 
representados os indivíduos homozigotos com alelos C, derivado dos parentais IS23777 e 
CMSXS652, em verde estão representados os indivíduos heterozigotos com alelos T:C (H); em 
vermelho está representado o parental CMSXS170 utilizado como controle homozigoto com alelos T 
(B) e em preto está representado o controle negativo (mix de reação adicionado de água). 
 

 

A média de recuperação do genoma recorrente (RC1F1) referente à linhagem 

CMSXS652 foi de 75,81% e para a linhagem IS23777 a média de recuperação apresentada foi 

de 74,20% (Figura 4).  

 

Figura 4.  Média de recuperação do genoma recorrente das 30 indivíduos RC1F1 (CMSXS652) e das 
31 indivíduos RC1F1 (IS23777).  Em azul está representada a proporção do genoma em homozigose 
para o genitor recorrente e em cinza a proporção do genoma em heterozigose. 
 
 

30 indivíduos (RC1F1)

CMSXS652 (PR) 75.81% CMSXS170 (PD) 24.19%

31 indivíduos (RC1F1)

IS23777 (PR) 74.20 CMSXS170 (PD) 25.8

CMSXS170 (bmr6) - PD 

IS23777 e CMSXS652 - PR 
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O resultado obtido está em concordância com a média esperada na geração RC1F1, que 

é de 75%. Em termos de recuperação individual máxima do genoma recorrente, a progênie 

201632B057 apresentou 86,67% do genoma da linhagem CMSXS652, e a progênie 

201632B032 apresentou 84.62% de recuperação do genoma da linhagem IS23777. Esses 

indivíduos apresentaram um avanço de 9.62% e 11,7% em relação ao cruzamento 

convencional e portanto, foram selecionadas para o próximo ciclo de retrocruzamento. A 

recuperação individual do genoma recorrente bem como a recuperação média em RC1F1 esta 

mostrada na Tabela 1. A partir dos indivíduos selecionadas, cuja recuperação foi superior que 

as demais, foi realizado a segunda geração de retrocruzamento com o respectivo parental 

recorrente para obtenção da geração RC2F1.  

 

 

 
Tabela 1. Porcentagem de recuperação do genoma recorrente na geração RC1F1 nos 30 indivíduos 
derivados da linhagem CMSXS652 e nos 31 indivíduos derivados da linhagem IS23777. 
Indivíduos (RC1F1) derivados 

da linhagem CMSXS652 
Proporção do Genoma 

Recorrente (%) 
Indivíduos (RC1F1) derivados 

da linhagem IS23777 
Proporção do Genoma 

Recorrente (%) 
201632B057_P6E* 86,67 201632B032_P11A* 84,62 

201632B051_P5B 84,62 201632B001_P1G 82,14 

201632B049_P4F 84,38 201632B004_P2G 82,14 

201632B059_P6H 84,38 201632B008_P4D 82,14 

201632B068_P10F 84,38 201632B023_P8B 82,14 

201632B058_P6G 82,14 201632B027_P10C 82,14 

201632B066_P10C 82,14 201632B005_P3B 78,57 

201632B067_P10D 82,14 201632B013_P5F 78,57 

201632B035_P1G 78,13 201632B018_P7E 78,57 

201632B041_P2H 76,92 201632B031_P10H 78,57 

201632B042_P3B 76,67 201632B034_P11C 78,57 

201632B044_P3G 76,67 201632B006_P3D 75,00 

201632B050_P5A 76,67 201632B007_P4A 75,00 

201632B065_P10A 76,67 201632B017_P7B 75,00 

201632B038_P2D 75,00 201632B026_P9G 75,00 

201632B043_P3C 75,00 201632B011_P5A 73,08 

201632B055_P6B 75,00 201632B012_P5B 73,08 

201632B056_P6C 75,00 201632B002_P2A 71,43 

201632B039_P2E 73,33 201632B009_P4F 71,43 

201632B047_P4C 71,88 201632B014_P5H 71,43 

201632B061_P7D 71,88 201632B015_P6B 71,43 

201632B040_P2F 71,43 201632B022_P8A 71,43 

201632B054_P6A 70,00 201632B025_P8G 71,43 

201632B037_P2C 68,75 201632B010_P4G 70,83 

201632B045_P4A 68,75 201632B021_P7H 70,83 

201632B052_P5C 68,75 201632B029_P10E 69,23 

201632B062_P7E 68,75 201632B030_P10G 69,23 

201632B046_P4B 66,67 201632B024_P8C 67,86 
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Continuação Tabela 1.    

201632B053_P5G 65,63 201632B020_P7G 64,29 

201632B060_P7A 64,29 201632B028_P10D 64,29 

- - 201632B033_P11B 60,71 

Média Geral  75,81 Média Geral  74,20 
* Indivíduos selecionados em RC1F1. 

 

 

A partir dos indivíduos selecionados, cuja recuperação foi superior que as demais, foi 

realizado a segunda geração de retrocruzamento com o respectivo parental recorrente para 

obtenção da geração RC2F1.  

 

 

3.4 Genotipagem da segunda geração de retrocruzamento 
 

Na segunda geração de retrocruzamento foi obtido o total de 60 indivíduos para cada 

população retrocruzada. Para a população proveniente da linhagem recorrente CMSXS652 

foram identificadas 27 indivíduos heterozigotos e em relação à linhagem recorrente IS23777 

foram identificadas 26 indivíduos heterozigotos. A segregação também foi próxima do 

esperado (1:1), conforme ocorreu na geração de retrocruzamento anterior.  

 

 
3.5 Recuperação do genótipo recorrente na geração RC2F1 
 

Em relação à recuperação do genitor recorrente, observou-se a média de recuperação 

em RC2F1 foi de 93,86% (CMSXS652) e de 89,93% (IS23777), conforme figura 5. O 

resultado obtido foi bastante satisfatório, pois a média esperada neste caso é de 87,5%. A 

recuperação máxima individual neste ciclo foi de 99,98% para a linhagem CMSXS652 e de 

95,45% para a linhagem IS23777.   
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Figura 5.  Média de recuperação do genoma recorrente dos 27 indivíduos RC2F1 (CMSXS652) e dos 
26 indivíduos RC2F1 (IS23777).  Em azul está representada a proporção do genoma em homozigose 
para o genitor recorrente e em cinza a proporção do genoma em heterozigose. 
 
 

A recuperação individual do genoma recorrente bem como a recuperação média em 

RC2F1 está mostrada na Tabela 2. 

 

 

Tabela 2. Porcentagem de recuperação do genoma recorrente na geração RC2F1 nos 27 indivíduos derivados 
da linhagem CMSXS652 e nas 26 indivíduos derivados da linhagem IS23777. 

Indivíduos (RC2F1) derivados 
da linhagem CMSXS652 

Proporção do Genoma 
Recorrente (%) 

Indivíduos (RC2F1) derivados 
da linhagem IS23777 

Proporção do Genoma 
Recorrente (%) 

201725B024_P24A* 99.98 201725B005_P5B* 95.45 

201725B027_P27A* 99.97 201725B006_P6A* 95.45 

201725B023_P23A* 98.15 201725B001_P1A 93.18 

201725B027_P27B 98.15 201725B004_P4B 93.18 

201725B040_P40B 98.08 201725B007_P7C 93.18 

201725B028_P28A 97.92 201725B008_P8A 93.18 

201725B021_P21C 96.30 201725B008_P8C 93.18 

201725B022_P22C 96.30 201725B014_P14C* 93.18 

201725B027_P27C 96.30 201725B003_P3B 90.91 

201725B037_P37C 96.15 201725B004_P4C 90.91 

201725B028_P28B 93.75 201725B019_P19B 90.91 

201725B035_P35B 93.48 201725B011_P11A 90.48 

201725B021_P21A 92.59 201725B006_P6C 88.64 

201725B023_P23C 92.59 201725B007_P7A 88.64 

201725B025_P25A 92.59 201725B009_P9B 88.64 

201725B025_P25C 92.59 201725B010_P10A 88.64 

201725B026_P26C 92.59 201725B016_P16C 88.64 

201725B040_P40C 92.31 201725B018_P18A 88.64 

201725B039_P39C 92.00 201725B018_P18C 88.64 

201725B038_P38A 91.30 201725B020_P20A 88.64 

201725B024_P24C 90.74 201725B020_P20C 88.64 

201725B025_P25B 90.74 201725B008_P8B 86.36 

27 indivíduos (RC2F1)

CMSXS652 (PR) 93.86%

CMSXS170 (PD) 6.14%

26 indivíduos (RC2F1)

IS23777 (PR) 89.93

CMSXS170 (PD) 10.07
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Continuação Tabela 2.    

201725B029_P29B 90.74 201725B016_P16A 86.36 

201725B029_P29C 90.74 201725B016_P16B 86.36 

201725B039_P39B 90.38 201725B011_P11B 84.09 

201725B030_P30B 88.89 201725B012_P12A 84.09 

201725B033_P33A 88.89  - -  

Média Geral  93.86 Média Geral  89.93 
* Indivíduos selecionados em RC2F1. 

 

    
Após a identificação dos genótipos heterozigotos (Bmr6/bmr6) na geração RC2F1, 

ocorreu a autofecundação destes indivíduos, obtendo-se os indivíduos RC2F2. Em seguida, 

selecionaram-se três indivíduos em RC2F2 de cada população das linhagens recorrentes 

CMSXS652 e IS23777, que apresentaram média de recuperação do genoma recorrente maior 

que 93,86% e 89.93%, indicando uma superioridade em relação à média geral (Tabela 2).  

 

 
3.6 Produção de híbridos experimentais “Brown midrib”  
 

Após obtenção das linhagens restauradoras da macho esterilidade com introgressão do 

alelo bmr6 (LR’ modificada), realizou-se o cruzamento manual com a linhagem fêmea (LA) 

BR008A bmr obtendo-se os híbridos experimentais “Brown midrib”, ou seja, os híbridos 

CMSXS652 bmr e IS23777 bmr. 

 

4. DISCUSSÃO 
 

 De maneira geral, as gramíneas C4, incluindo principalmente o sorgo, representam 

fontes promissoras de materiais lignocelulósicos renováveis que são adequados para 

utilização como forragem para alimentação animal e como fonte de matéria-prima para 

geração de bioenergia (Sarath et al. 2008). Em relação ao teor de lignina, uma característica 

importante é que o sorgo apresenta naturalmente menores teores de lignina que a cana-de-

açúcar, além de já possuir mutantes de lignina que podem apresentar até 50% menos lignina 

que a cultivar original dependendo do background genético (Barrière et al., 2007; Saballos et 

al., 2009; Damasceno et al., 2010). No entanto, o baixo rendimento de produção representa o 

principal obstáculo para a utilização bem sucedida dos materiais lignocelulósicos para a 

obtenção do etanol de segunda geração. (Abramson et al. 2010; Oliver et al. 2005; Jung e 



25 

 

Allen 1995). Oliver et al. (2005) relataram que ao longo de um estudo de 3 anos, o 

rendimento médio de linhagens bmr foi em média 12% menor quando comparado com as 

próprias linhagens isogênicas. Zuber et al. (1977) já haviam relatado maior incidência de 

acamamento e quebra do colmo em plantas bmr ao atingirem a fase de maturidade. Porém 

esses fatores agrícolas negativos associados à mutação bmr podem ser aprimorados através do 

melhoramento genético de plantas (Sattler et al., 2010). Por outro lado, alguns autores 

demonstram que não observaram diferenças significativas no acamamento entre os mutantes 

bmr e o sorgo convencional, e que essa característica depende fortemente das interações entre 

o gene bmr e o background genético do material (Bean et al. 2013). Dessa maneira o 

Programa de Melhoramento Genético da Embrapa Milho e Sorgo está buscando desenvolver 

materiais de sorgo biomassa que sejam mais produtivos e resistentes ao acamamento, através 

da seleção de linhagens com maior potencial agronômico para introgredir a mutação bmr que 

é de grande importância para o desenvolvimento de cultivares com melhor desenvolvimento 

para a produção do etanol de segunda geração. 

 A utilização de marcadores moleculares em programas de retrocruzamento tem sido 

bastante evidenciada. Além de monitorar a introgressão do gene de interesse, a genotipagem 

molecular dos indivíduos permite a seleção daqueles mais semelhantes ao genótipo recorrente 

e com melhor conversão na região próxima ao gene introduzido (Duarte et al., 2003). Deste 

modo, o número de ciclos de retrocruzamentos necessários para a recuperação do genótipo 

recorrente é reduzido, acelerando o desenvolvimento de variedades melhoradas (Openshaw et 

al., 1994). A utilização do ensaio KASP em retrocruzamento assistido por marcadores em 

sorgo e em outras cultivares, visa acelerar o desenvolvimento de linhas quase isogênicas para 

3 anos em comparação com 5-6 anos usando o método convencional de retrocruzamento, 

sendo capaz de melhorar a eficiência geral, tanto no custo quanto na precisão da introgressão 

(Rosas et al., 2014; Semagn et al., 2013). Neste trabalho, a aplicação do ensaio KASP foi 

eficiente na identificação de indivíduos com maior proporção de recuperação do genoma 

recorrente nas gerações iniciais de retrocruzamento, havendo um ganho de até três ciclos, se 

comparado com aquele esperado no retrocruzamento convencional. E a partir deste resultado 

foi possível selecionar novos genótipos R de sorgo biomassa contendo o alelo bmr6, que 

foram utilizadas para produção de híbridos experimentais. 

 O programa de melhoramento de sorgo da Embrapa desenvolve híbridos com alta 

produção de biomassa e alta qualidade visando a produção de etanol celulósico (Silva et al., 

2018). Almeida et al., 2019 trabalharam com seis híbridos de sorgo de biomassa, todos 

sensíveis ao fotoperíodo. Dentre os materiais utilizados, cinco linhagens são pertencentes ao 

Programa de Melhoramento Genético da Embrapa Milho e Sorgo (201556B001, 
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201556B002, 201556B003, CMSXS7027 e CMSXS7016) dos quais os três primeiros são 

híbridos bmr experimentais e uma linhagem é comercial (BRS 716). Os genótipos de sorgo 

foram avaliados quanto ao potencial agronômico e composição química favorável à produção 

de etanol de segunda geração. Os autores confirmaram que os híbridos mutantes de sorgo bmr 

estão associados à redução do teor de lignina, fazendo com que esses genótipos sejam mais 

promissores para os processos de conversão enzimática da biomassa. Além disso, a biomassa 

de sorgo apresentou alto potencial em termos de produção de biomassa, com um rendimento 

médio de matéria seca de 26,57 Mg ha-1, e os híbridos de sorgo com nervura marrom 

apresentaram teores significativamente mais baixos de lignina que os híbridos convencionais 

e demonstraram potencial para a produção de etanol celulósico. Parrella et al., 2018, 

desenvolveram o trabalho de identificar linhagens restauradoras (R) de fertilidade de sorgo 

biomassa com nervura marrom e tolerantes ao Al, através do cruzamento manual entre a 

linhagem IS14351 com a linhagem CMS S023R. Foram identificadas duas linhagens de sorgo 

biomassa, 201820B001 e 201820B003, que possuem tanto o alelo bmr6, que confere o 

fenótipo nervura marrom, quanto o alelo tolerante ao alumínio do gene SbMATE.  

 Outro ponto chave a ser considerado é em relação ao número de marcadores e de 

indivíduos a serem utilizados nos programas de retrocruzamento assistido. Vários critérios a 

respeito dessa questão têm sido propostos para definição da melhor amostragem possível do 

genoma (Guimarães et al., 2009; Morris et al., 2003; Frisch et al., 1999; Openshaw et al., 

1994). No entanto, o importante é que a utilização desses marcadores seja otimizada em 

função dos custos e da sua operacionalização para as condições de rotina do laboratório.   

 Há alguns anos a alteração do material genético, ou mutação têm sido amplamente 

utilizadas em programas de melhoramento genético de sorgo em todo o mundo. Um exemplo 

clássico dessa aplicação foi realizado nos Estados Unidos na década de 1960, quando as 

características nanismo - Dw3dw3 e Dw4dw4 (Quinby, 1974) e insensibilidade ao fotoperíodo 

- Ma5Ma5ma6ma6 e ma5ma5Ma6Ma6 (Rooney; Aydin, 1999) foram incorporadas no 

germoplasma exótico de sorgo através de uma série de retrocruzamentos usando o 

melhoramento convencional. Dessa forma, atualmente a maior parte do sorgo cultivado nos 

EUA é de porte baixo e insensível ao fotoperíodo, com exceção do sorgo utilizado para a 

produção de bioenergia.  

 Scully et al., 2016 identificaram e caracterizaram nove novos alelos em linhagens de 

sorgo pertencentes à população BTX623, através do processo de mutação induzida com etil-

metanossulfonato (EMS). Os autores concluiram que estes novos alelos bmr são alélicos para 

o previamente caracterizado alelo bmr6. Foi visualmente identificado o menor teor de lignina 

pela presença da nervura central marrom e todas as linhagens foram testadas para a 
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capacidade de reduzir os níveis de atividade da enzima CAD e de aumentar o teor de glicose 

produzido após a sacarificação. Além disso, algumas dessas linhagens foram associadas a 

maiores reduções de lignina em detergente ácido em comparação com linhagens que abrigam 

o alelo bmr6. As novas linhagens bmr6 desenvolvidas representam novas ferramentas para 

manipular a composição de biomassa e melhorar a qualidade da matéria-prima para produção 

de energia. 

 Gorthy et al., 2017 realizaram um trabalho de introgressão de três QTLs associados 

à resistência genética contra a mosca (Atherigona soccata L. Moench), através do 

retrocruzamento assistido em duas cultivares elite de sorgo. Os autores concluiram que o 

desenvolvimento de linhagens utilizando retrocruzamento assistido com marcadores SSR foi 

comparativamente mais rápido do que o melhoramento convencional. A recuperação do pai 

recorrente genoma foi próximo de 90%. Ouedraogo et al., 2017 também utilizaram o 

retrocruzamento assistido com a utilização de marcadores SSRs para introgredir QTLs 

relacionados à característica “stay-green” em cultivares elites de sorgo. Os autores 

encontraram duas linhagens com alto nível de recuperação do genoma recorrente e 

propuseram que essas linhagens são promissoras para desenvolvimento de cultivares 

tolerantes à seca, que serão capazes de garantir a melhor produção da cultura em regiões 

semi-áridas do oeste da África. Além disso, cultivares de sorgo com maior digestibilidade na 

alimentação animal foram desenvolvidas no Japão por introgressão dos genes bmr. 

Variedades Hazuki (lançado em 2002), Akidachi (lançado em 2004), Kazetaka (lançado em 

2009) e Suzukaze (lançado em 2009) foram desenvolvidos pelo introgressão do alelo bmr18 

(Tsuruta et al., 2015).  

 Souza et al., 2018, desenvolveram um trabalho semelhante de caracterização de 

genótipos de milho quanto à resistência a virose mosaico-comum causada pelo SCMV e de 

introgressão da resistência em linhagens-elites suscetíveis empregando RCs assistidos por 

marcadores moleculares, encontraram resultados satisfatórios e promissores. Os ciclos de 

retrocruzamentos assistidos por marcadores moleculares, seguidos de inoculações artificiais e 

seleções fenotípicas para resistência ao mosaico-comum, permitiram o uso de linhagens-elites 

de mesmo grupo heterótico, como fonte de resistência ao mosaico-comum para as linhagens 

recorrentes. Os retrocruzamentos assistidos por marcadores moleculares aceleraram o 

processo em relação aos ganhos em tempo e eficiência na identificação dos indivíduos com 

maior percentagem de recuperação do parental recorrente. 
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 5. CONCLUSÃO 
 

 

Foi possível realizar a introgressão do alelo bmr6 em linhagens elites de sorgo 

biomassa utilizando-se um marcado alelo-específico do tipo CAPS. A genotipagem com 

SNPs do tipo KASP foi eficiente para identificação de indivíduos com maior proporção de 

recuperação do genoma recorrente nas gerações iniciais de retrocruzamento, havendo um 

ganho de até três ciclos, se comparado com aquele esperado no retrocruzamento 

convencional. 

Com a obtenção mas rápida e eficiente de híbridos experimentais “Brown midrib”, 

será possível auxiliar o Programa de Melhoramento Genético da Embrapa Milho e Sorgo no 

desenvolvimento de híbridos de sorgo biomassa com alto potencial para produção de etanol 

de segunda geração. 
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Efeito de safra e local na análise dialélica em linhagens de sorgo biomassa 
com nervura marrom para geração de bioenergia 
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Efeito de safra e local na capacidade combinatória de linhagens de sorgo 

biomassa com nervura marrom para geração de bioenergia 

 

RESUMO 
 

O sorgo biomassa [Sorghum bicolor (L.) Moench] possui potencial para geração de bioenergia, 

tanto para a obtenção do etanol de segunda geração, quanto para a co-geração de energia por 

meio da combustão da massa vegetal seca. O etanol lignocelulósico é produzido a partir da 

hidrólise ou quebra da biomassa em açúcares simples, os quais podem ser utilizados para 

produção de etanol a partir da fermentação. Alguns genótipos mutantes de sorgo biomassa, 

denominados brown midrib (bmr) - com menor teor de lignina - são favoráveis à produção de 

bioenergia. O objetivo deste trabalho foi estimar a capacidade de combinação de linhagens A e R 

de sorgo biomassa, portadoras do alelo bmr-6, avaliando o efeito de safra e local, visando o 

potencial bioenergético para a produção de etanol de segunda geração. Para a realização deste 

trabalho foram utilizados o total de quatro linhagens macho-estéreis (A) e 10 linhagens 

restauradoras de fertilidade (R). A partir da obtenção das sementes F1´s, foram conduzidos 

quatro experimentos em diferentes safras e locais. Os dados foram submetidos à análise dialélica 

individual de acordo com o modelo 4 proposto por Griffing (1956), adaptados para cruzamentos 

dialélicos parciais por Geraldi e Miranda Filho (1988). Para auxiliar na seleção dos híbridos que 

reúnam simultaneamente caracteres favoráveis entre as safras e locais, foi utilizado o Índice de 

Seleção FAI-BLUP. Foram identificadas linhagens promissoras para melhorarem os grupos A e 

R, visando a obtenção de novas linhagens melhoradas para a obtenção de híbridos superiores 

para a produção de etanol de segunda geração. O uso da análise dialélica parcial é promissor para 

o programa de melhoramento de sorgo biomassa para a produção de etanol de segunda geração. 

Há existência de variabilidade genética tanto entre as linhagens A quanto R que pode ser 

explorada através da piramidação de seus alelos favoráveis; cruzamentos múltiplos devem ser 

realizados visando reunir os alelos favoráveis para os caracteres avaliados em novas linhagens 

macho-estéreis e restauradoras de fertilidade.  Os híbridos H1-5, H1-10, H2-2, H3-2 e H3-8 se 

destacaram entre os quatro experimentos avaliados, observando-se o efeito de safra e local. 

 

Palavras-chave: Sorghum bicolor (L.) Moench; Híbridos; bmr6; dialelo parcial; piramidação 
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Effect of harvests and environmets on combinatory capacity in biomass 

sorghum lines with brown midrib for bioenergy generation 

 

ABSTRACT 
 

Biomass sorghum [Sorghum bicolor (L.) Moench] has potential for bioenergy generation, both 

for the production of second-generation ethanol and for the co-generation of energy by dry 

biomass combustion. Lignocellulosic ethanol is produced from the hydrolysis or breaking of 

the biomass into simple sugars, which can be used to produce ethanol from the fermentation. 

Some mutant genotypes of biomass sorghum, brown midrib (bmr) - with lower lignin content 

- are favorable to the production of bioenergy. The objective of this work was to estimate the 

combining capacity of A and R lines of sorghum biomass, carrying bmr-6 alelle, evaluating 

the effect of harvests and environments, aiming to production of second generation ethanol. 

Four male-sterile lines (A), and 10 fertility restorative lines (R) were used, obtaining 40 

hybrids bmr and sensitive to the photoperiod. From the F1 seeds, four experiments were 

conducted in different harvests and environments. The data were submitted to individual 

diallel analysis according to IV model  proposed by Griffing (1956), adapted for partial diallel 

design by Geraldi and Miranda Filho (1988). For the selection of hybrids that simultaneously 

meet favorable characteristics between harvests and environments, the FAI-BLUP selection 

Index was used. Promising lines were identified to breeding lines groups A and R, aiming to 

obtain new lines breeding to obtain superior hybrids for the production of second generation 

ethanol. The use of partial diallel analysis is promising for the biomass sorghum breeding 

program for the production of second generation ethanol. There is genetic variability between 

the A and R lines that can be explored through the pyramiding of their favorable alleles; 

multiple crosses should be performed to bring together the favorable alleles for the traits 

evaluated in new male-sterile and fertility-restoring lines; Hybrids H1-5, H1-10, H2-2, H3-2 e H3-8 

stood out among the four experiments evaluated, observing the harvests and environmets 

effects. 

 

Keywords: Sorghum bicolor (L.) Moench; Hybrids; bmr6; Partial diallel; Pyramiding. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

O interesse por culturas destinadas à produção de biocombustíveis tem se expandido, 

apontando a biomassa lignocelulósica como uma das alternativas mais promissoras e 

ambientalmente sustentáveis para a substituição dos combustíveis fósseis. Entre as culturas 

anuais, o sorgo biomassa [Sorghum bicolor (L.) Moench] é considerado matéria-prima de 

grande potencial para geração de bioenergia (Rooney et al., 2007) tanto para a obtenção do 

etanol de segunda geração (etanol lignocelulósico) (Amaducci et al., 2000; Davila-Gomez et 

al., 2011) quanto para a co-geração de energia por meio da combustão da massa vegetal 

(Bennett e Anex, 2009; Zegada-Lizarazu e Monti, 2012). O sorgo biomassa possui vantagens 

como, rápido crescimento, alto potencial produtivo, relativamente tolerante à seca e ao calor, 

totalmente mecanizável, propagação através de sementes e grande diversidade genética 

(Rooney et al., 2007; Venuto e Kindiger, 2008; Murray et al., 2008). 

  O etanol lignocelulósico é produzido a partir da hidrólise ou quebra da biomassa em 

açúcares simples, os quais podem ser utilizados para produção de etanol a partir da 

fermentação (Damasceno et al., 2012). Uma das etapas do processo é o pré-tratamento, capaz 

de desorganizar o complexo lignocelulósico, reduzindo o teor de lignina para que ocorra a 

conversão dos polissacarídeos em açúcares fermentáveis. Alguns genótipos mutantes de sorgo 

biomassa, denominados brown midrib (bmr) - com menor teor de lignina - são favoráveis à 

etapa de pré-tratamento (Barrière et al., 2007; Dien et al., 2009; Saballos et al., 2009; Sattler 

et al., 2010). Estes mutantes apresentam pigmentos amarronzados na nervura foliar central e 

no colmo, bem como maior digestibilidade animal (Sattler et al., 2010).  

 Os primeiros mutantes bmr foram identificados em milho por mutações recessivas 

espontâneas e, no caso do sorgo, esses mutantes foram induzidos por mutagênese em 

sementes tratadas com dietil sulfato (Porter et al., 1978). Foram gerados 19 mutantes bmr e a 

partir destes foram selecionados três de maiores potenciais agronômicos (bmr-6, bmr-12 e 

bmr-18). Diversos trabalhos têm demonstrado que os genes responsáveis pela mutação bmr 

atuam reduzindo a atividade de enzimas que participam do processo de biossíntese das 

ligninas (Halpin et al., 1998; Provan et al., 1997; Sattler et al., 2009). O alelo bmr-6 provoca 

redução da atividade da enzima cinamil álcool desidrogenase (CAD), enquanto bmr-12 e bmr-

18 diminuem a atividade da enzima O-metiltransferase (OMT) na síntese de lignina da planta 

de sorgo (Oliver et al., 2005; Saballos et al., 2009; Sattler et al., 2009). Godin et al. (2016), ao 

comparar mutantes bmr portadores dos alelos bmr-6 e bmr-12 com linhagens não mutantes de 

sorgo biomassa, concluíram que o rendimento na conversão da celulose em açúcares 

fermentáveis foi maior para os genótipos mutantes, demonstrando que a redução do conteúdo 
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de lignina apresenta impacto positivo na eficiência de conversão da biomassa em açúcares 

simples.  

Além da introgressão do alelo bmr-6, outra característica de interesse são genótipos de 

sorgo biomassa com sensibilidade ao fotoperíodo. Plantas de sorgo biomassa, sensíveis ao 

fotoperíodo, semeadas nos meses de setembro ou outubro em regiões com fotoperíodo maior 

que 12 horas e 20 minutos, apenas irão iniciar o desenvolvimento da gema floral a partir de 21 

de março do ano seguinte, ampliando o ciclo vegetativo e, concomitantemente, possibilitando 

maior produção de biomassa por hectare/ciclo em comparação a cultivares insensíveis ao 

fotoperíodo. O controle da indução de floração em sorgo está associado ao efeito de dois 

alelos em seis genes: Ma1,ma1; Ma2,ma2; Ma3,ma3; Ma4,ma4; Ma5,ma5; e Ma6,ma6 (Rooney e 

Aydin, 1999; Mullet et al., 2010; Olson et al., 2012). Os genes Ma1, Ma5 e Ma6 são fortemente 

responsáveis pela sensibilidade ao fotoperiodismo (Rooney e Aydin, 1999). Os genótipos 

Ma5Ma5ma6ma6; ma5ma5Ma6Ma6 são insensíveis ao fotoperíodo e florescem entre 60 e 70 

dias após germinação, independente do comprimento do dia. Os híbridos derivados de 

cruzamentos entre linhagens com estes genótipos são sensíveis (Ma5ma5Ma6ma6) ao 

fotoperíodo e têm indução floral somente em períodos em que os dias apresentam menos de 

12 horas e 20 minutos de luz. Contudo, Quinby e Schertz (1970) relatam que genótipos com 

constituição genética Ma1__ são sensíveis ao fotoperíodo, independentemente dos demais 

genes. E ainda, genótipos com constituição genética ma1ma1 são insensíveis ao fotoperíodo.  

Dessa forma, genótipos com alta produção de biomassa e menores teores de lignina, se 

destacam para a produção do etanol lignocelulósico. 

A planta de sorgo é uma espécie autógama (House, 1985), mas a descoberta do 

sistema de macho-esterilidade genético citoplasmática (Stephens e Holland, 1954) 

possibilitou o desenvolvimento de sementes híbridas comerciais. Na geração de híbridos de 

sorgo são necessários três tipos de linhagens, denominadas A, B e R (House, 1985). As 

linhagens A e B são isogênicas e diferenciam-se apenas pelo citoplasma: a linhagem A possui 

citoplasma que confere o fenótipo de macho-esterilidade, quando associado aos genes 

nucleares recessivos para restauração da fertilidade, e a linhagem B possui citoplasma normal 

e, portanto, a planta apresenta a parte masculina fértil, mesmo com alelos recessivos nucleares 

para restauração de fertilidade (Smith e Frederiksen, 2000). Logo, o híbrido é obtido a partir 

do cruzamento entre uma linhagem A (fêmea) macho-estéril, com uma linhagem R 

(restauradora) que apresenta alelos dominantes para o gene de restauração de fertilidade. 

Assim, linhagens A portadoras de genes bmr e de porte reduzido cruzadas com linhagens R de 

elevado porte e de ciclo tardio potencializam a obtenção de híbridos visando a produção de 

bioetanol (McCollum et al., 2005; Feltus e Vandenbrink, 2012). 



39 

 

O sucesso de qualquer programa de melhoramento de híbridos passa necessariamente 

pelo melhoramento das linhagens genitoras, que no caso do sorgo são as linhagens A e R. 

Nesse sentido destacam-se os cruzamentos dialélicos entre esses tipos de linhagens (A e R), 

pois além da seleção das melhores combinações híbridas, visando a recomendação, permitem 

a escolha das combinações parentais, tanto A quanto R, que vão gerar populações com 

potencial para o desenvolvimento de novas linhagens melhoradas. Dessa forma, o objetivo 

deste trabalho foi estimar a capacidade de combinação de linhagens A e R de sorgo biomassa, 

portadoras do alelo bmr-6, avaliando o efeito de safra e local, visando o potencial 

bioenergético para a produção de etanol de segunda geração. 

 

2. MATERIAL E MÉTODOS 
 

2.1. Material genético 
 

Para a realização deste trabalho foram utilizadas quatro linhagens macho-estéreis 

(linhagens A), portadoras do alelo bmr-6, de porte baixo e insensíveis ao fotoperíodo, e 10 

linhagens restauradoras de fertilidade (linhagens R), que também possuem o alelo bmr-6, de 

porte alto, excelente produção de biomassa e sensíveis ao fotoperíodo. Estas linhagens foram 

cruzadas em esquema de dialelo parcial, no qual as linhagens A (utilizadas como fêmeas) 

compuseram o grupo I e as linhagens R (utilizadas como machos) o grupo II (Tabela 1), 

obtendo-se o total de 40 híbridos portadores da nervura marrom e sensíveis ao fotoperíodo. 

As sementes F1´s foram obtidas através de cruzamentos manuais (em campo), na área 

experimental da Embrapa Milho e Sorgo, localizada no município de Sete Lagoas. O plantio 

ocorreu em 18 de abril de 2016, em fileiras de três metros de comprimento e espaçadas em 0,7 

metros. Obteve-se as panículas de cada cruzamento, que foram colhidas após atingirem a fase 

de maturação fisiológica. A partir da obtenção das sementes F1´s, foram conduzidos quatro 

diferentes experimentos (Tabela1). 
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Tabela 1. Relação dos genitores e híbridos de sorgo biomassa utilizados no dialelo parcial nos experimentos I, II, III e 
IV. 

  Experimentos I e II 

Grupo II (Linhagens R) Grupo I (Linhagens A)  

BR007A bmr (1) *  CMSXS156A bmr (2)  CMSXS157A bmr (3)   

201635B004 bmr (1) H(1-1) H(2-1) H(3-1) 
 

201635B005 bmr (2) H(1-2) H(2-2) H(3-2) 
 

201635B006 bmr  (3) H(1-3) H(2-3) H(3-3)  

201635B007 bmr  (4) H(1-4) H(2-4) H(3-4)  

201635B008 bmr (5) H(1-5) H(2-5) H(3-5)  

201635B009 bmr (6) H(1-6) H(2-6) H(3-6)  

201635B010 bmr (7) H(1-7) H(2-7) H(3-7)  

201635B011 bmr (8) H(1-8) H(2-8) H(3-8)  

201635B012 bmr (9) H(1-9) H(2-9) H(3-9)  

201635B013 bmr (10) H(1-10) H(2-10) H(3-10)  

Experimentos III e IV 
Grupo II (Linhagens R) 

Grupo I (Linhagens A) 
 

 BR007A bmr (1) *  CMSXS156A bmr (2)  CMSXS157A bmr (3)  TX635A bmr (4)  

201635B004 bmr (1) H(1-1) H(2-1) H(3-1) H(4-1) 

201635B005 bmr (2) H(1-2) H(2-2) H(3-2) H(4-2) 

201635B006 bmr (3) H(1-3) H(2-3) H(3-3) H(4-3) 

201635B007 bmr (4) H(1-4) H(2-4) H(3-4) H(4-4) 

201635B008 bmr (5) H(1-5) H(2-5) H(3-5) H(4-5) 

201635B009 bmr (6) H(1-6) H(2-6) H(3-6) H(4-6) 

201635B010 bmr (7) H(1-7) H(2-7) H(3-7) H(4-7) 

201635B011 bmr (8) H(1-8) H(2-8) H(3-8) H(4-8) 

201635B012 bmr (9) H(1-9) H(2-9) H(3-9) H(4-9) 

201635B013 bmr (10) H(1-10) H(2-10) H(3-10) H(4-10) 
*Os valores entre parênteses referem-se às 3 linhagens do grupo I, 10 linhagens do grupo II e os 30 híbridos oriundos dos 
cruzamentos entre essas linhagens para os experimentos I e II; e para 4 linhagens do grupo I, 10 linhagens do grupo II e os 40 
híbridos oriundos dos cruzamentos entre essas linhagens para os experimentos III e IV. 
 

 

2.2. Delineamento experimental e avaliações de campo 
 

Para a realização deste trabalho, quatro experimentos foram conduzidos em diferentes 

safras e locais, conforme descrito a seguir: 

Experimento I: 30 híbridos juntamente com as linhagens genitoras e seis testemunhas 

não mutantes para o gene bmr (201636B005, 201636B006, 201636B008, 201636B019, 

201636B004 e BRS 716) foram avaliados, em um experimento delineado em látice triplo 

(7x7), na safra de 2016/2017. Este foi conduzido na unidade experimental da Embrapa Milho 

e Sorgo, em Nova Porteirinha, no Norte de Minas, à latitude de 15º 48’ S e longitude 43º 18’. 

O plantio do experimento ocorreu em 27 de outubro de 2016. 
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 Experimento II: 30 híbridos juntamente com as linhagens genitoras e as mesmas seis 

testemunhas não mutantes para o gene bmr, foram também avaliados em um experimento 

delineado em látice triplo (7x7), na safra de 2016/2017, na unidade experimental da Embrapa 

Milho e Sorgo, em Sete Lagoas-MG, à latitude de 19º 27’ S e longitude 44º 15’ O. O plantio 

do experimento ocorreu em 21 de novembro de 2016.  

Experimentos III: 40 híbridos juntamente com as linhagens genitoras e duas 

testemunhas não mutantes para o gene bmr (BRS 716 e N52K1009) foram avaliados, em um 

experimento delineado em alfa-látice (7x8), na safra 2017/2018. Este foi conduzido na 

unidade experimental da Embrapa Milho e Sorgo, em Nova Porteirinha. O plantio do 

experimento ocorreu em 28 de outubro de 2017 em Nova Porteirinha. 

Experimento IV: 40 híbridos juntamente com as linhagens genitoras e duas 

testemunhas não mutantes para o gene bmr (BRS 716 e N52K1009) foram avaliados, em um 

experimento delineado em alfa-látice (7x8), na safra 2017/2018. Este foi conduzido na 

unidade experimental da Embrapa Milho e Sorgo, em Sete Lagoas-MG. O plantio do 

experimento ocorreu 26 de outubro de 2017 em Sete Lagoas. 

As parcelas dos quatro experimentos foram constituídas por duas fileiras de 3 m de 

comprimento e espaçamento de 0,70 m. Duas semanas após a emergência das plântulas, 

efetuou-se o desbaste, mantendo-se uma população de aproximadamente 110.000 plantas ha-1. 

A adubação de plantio foi de 450 kg.ha-1 da formulação 08-28-16 (NPK) nos sulcos de 

plantio, além da aplicação de 200 kg.ha-1 de uréia em cobertura após 20-25 dias de 

semeadura. As parcelas foram mantidas livres de plantas invasoras, mediante aplicação de 

Atrazine e complementação com capinas manuais. Os demais tratos culturais relacionados 

com o controle de pragas e doenças foram realizados seguindo o recomendado para a cultura 

em cada região (EMBRAPA, 2015). A colheita foi realizada quando as plantas atingiram a 

maturidade fisiológica do grão. 

Em todos os experimentos foram avaliadas as características: dias para florescimento 

(DPF, dias), que se trata do número de dias decorridos da semeadura até o início da liberação 

de pólen em 50% das plantas da parcela; altura de plantas (AP, m) que é a altura média das 

plantas de cada parcela, medidas da superfície do solo ao ápice da panícula; produção de 

massa verde total (PMV, ton.ha-1), dada pela pesagem por balança de suspensão digital, de 

todas as plantas completas da área útil da parcela; matéria seca total (MS, %) a fim de 

quantificar o teor de matéria seca, em que amostras de cada tratamento foram pesadas 

determinando-se o peso verde (PV), em seguida acondicionadas em sacos de papel e levadas 

para estufa de ventilação de ar forçado (65º), por cerca de 72 horas, determinando-se o peso 

seco (PS). Em seguida, utilizou-se a seguinte expressão: M𝑆 =  (𝑃𝑆 𝑃𝑉)⁄  𝑥 100. Além disso, 
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a produção de matéria seca (PMS, t.ha-1) também foi mensurada através da expressão: 𝑃𝑀𝑆 =𝑀𝑆 𝑥 𝑃𝑀𝑉. 

Além das características agronômicas mencionadas acima, nos experimentos I, III e IV 

foram avaliadas as características relacionadas à composição centesimal da biomassa de 

sorgo. As análises foram realizadas no Laboratório de Análises Químicas de Plantas (LAQP) 

da Embrapa Milho e Sorgo. Uma amostra do material seco em estufa a 65°C e moído em 

peneira de 1 mm foi utilizado para determinar as porcentagens de Fibra em Detergente Neutro 

(FDN), as porcentagens de Fibra em Detergente Ácido (FDA) e Lignina em Detergente 

Ácido, pelo método de Van Soest (1963). A concentração de Hemicelulose foi obtida por 

diferença entre os teores de FDN e FDA, e a concentração de Celulose pela diferença entre 

FDA e Lignina. 

 

 

2.3. Análises genético-estatísticas 
 

Os dados foram submetidos à análise de variância segundo o modelo em látice. A 

decisão de analisar os experimentos delineados em látice como intrablocos do látice, ou como 

blocos completos ao acaso foi feita conforme as recomendações de Federer (1955) e Silva et 

al. (2000). De acordo com Silva et al. (2000), o modelo de análise intrablocos de 

experimentos em látice, para estimar componentes da variância, deve ser utilizado quando a 

eficiência relativa do delineamento em látice for superior a 100%, em comparação ao 

delineamento em blocos completos ao acaso. Caso contrário, deve-se optar pelo modelo de 

análise em blocos. Federer (1955) recomenda que a análise dos dados seja realizada em látice 

somente se a eficiência for superior a 110%. Dessa maneira, procedeu-se à análise de 

variância para cada local e ano com base nas médias das parcelas para cada característica 

avaliada, considerando-se fixos todos os efeitos, com exceção do erro experimental, 

utilizando-se o seguinte modelo estatístico: 𝑦𝑖𝑗 = µ +  𝑏𝑗 +  𝑔𝑖 +  𝑒𝑖𝑗, em que: 𝑦𝑖𝑗 é o valor 

fenotípico observado do 𝑖-ésimo genótipo no 𝑗-ésimo bloco; µ é média geral; 𝑏𝑗 é o efeito do 𝑗-ésimo bloco; 𝑔𝑖é o efeito do 𝑖-ésimo genótipo; 𝑒𝑖𝑗 erro aleatório.  

Antes de realizar a análise conjunta, verificou-se a homogeneidade das variâncias 

residuais entre as análises de cada local, conforme a relação entre variâncias, sugerida por 

Pimentel-Gomes (1985). Em seguida foi desdobrada a interação tripla Tratamento x Safra x 

Local em interação Tratamento x Safra e interação Tratamento x Local, para que tornasse 

possível a análise e interpretação do efeito de safra e local. Foi realizada a análise de variância 

conjunta dos experimentos para avaliar o efeito de safra, experimentos: (I e III), (II e IV) e 
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efeito de local, experimentos: (I e II) e (III e IV) e os respectivos desdobramentos das fontes 

de variação, considerando fixos os efeitos de tratamentos, safra e local, através dos modelos: 𝑦𝑖𝑗𝑘 =  µ +  𝑔𝑖 +  𝑙𝑗 +  𝑔𝑙𝑖𝑗 +  𝑏/𝑙𝑗𝑘 +  𝜀�̅�𝑗𝑘, em que: 𝑦𝑖𝑗𝑘 é o valor fenotípico observado do 𝑖-
ésimo genótipo, no 𝑘-ésimo bloco, dentro do 𝑗-ésimo local; 𝑔𝑖é o efeito do 𝑖-ésimo genótipo; 𝑙𝑗 é o efeito do 𝑗-ésimo local; 𝑔𝑙𝑖𝑗 efeito da interação do 𝑖-ésimo genótipo com o 𝑗-ésimo 

local; 𝑏/𝑙𝑗𝑘 efeito do 𝑘-ésimo bloco, dentro do 𝑗-ésimo local; 𝜀�̅�𝑗𝑘 erro aleatório. E 𝑦𝑖𝑗𝑘 = µ + 𝑔𝑖 +  𝑠𝑗 +  𝑔𝑠𝑖𝑗 +  𝑏/𝑠𝑗𝑘 +  𝜀�̅�𝑗𝑘, em que: 𝑦𝑖𝑗𝑘 é o valor fenotípico observado do 𝑖-ésimo 

genótipo, no 𝑘-ésimo bloco, dentro da 𝑗-ésimo safra; 𝑔𝑖é o efeito do 𝑖-ésimo genótipo; 𝑠𝑗 é o 

efeito da 𝑗-ésimo safra; 𝑔𝑠𝑖𝑗 efeito da interação do 𝑖-ésimo genótipo com a 𝑗-ésima safra; 𝑏/𝑠𝑗𝑘 efeito do 𝑘-ésimo bloco, dentro da 𝑗-ésima safra; 𝜀�̅�𝑗𝑘 erro aleatório. 

Os dados foram submetidos à análise dialélica individual de acordo com o modelo 4 

proposto por Griffing (1956), adaptado para cruzamentos dialélicos parciais por Geraldi e 

Miranda Filho (1988), conforme o modelo a seguir: 𝑦𝑖𝑗 = µ + 𝑔𝑖 + 𝑔𝑗  +  𝑠𝑖𝑗 +  𝑒𝑖𝑗, em que: 𝑦𝑖𝑗 é o valor médio da combinação híbrida entre o 𝑖-ésimo genitor do grupo I e o 𝑗-ésimo 

genitor do grupo II; µ é média geral das combinações híbridas; 𝑔𝑖 é o efeito da capacidade 

geral de combinação do 𝑖-ésimo genitor do grupo I; 𝑔𝑗  é o efeito da capacidade geral de 

combinação do 𝑗-ésimo genitor do grupo II; 𝑠𝑖𝑗 é o efeito da capacidade específica de 

combinação; e 𝑒𝑖𝑗  é o erro experimental médio. A significância dos efeitos presentes no 

modelo dialélico foi verificada pelo teste t-Student a 5% de probabilidade.  

Para auxiliar na seleção dos híbridos que reúnam simultaneamente caracteres 

favoráveis entre as safras e locais, foi utilizado o Índice de Seleção FAI-BLUP (Rocha et., 

2017) baseado na análise de fatores. Este índice permite a seleção de genótipos que 

apresentam menor distância em relação a um ideótipo de interesse, conforme fórmula a 

seguir:  𝑃𝑖𝑗 =  1 𝑑𝑖𝑗⁄






mjni

ji

;

1;1

1 𝑑𝑖𝑗⁄  , 

 

em que: 𝑃𝑖𝑗 é a probabilidade do i-ésimo genitor (𝑖 = 1, 2, … , 𝑛) ser similar ao 𝑗-ésimo 

ideótipo (𝑗 = 1,2, … , 𝑚); 𝑑𝑖𝑗 é a distância euclidiana média padronizada entre o i-ésimo 

genitor e o 𝑗-ésimo ideótipo. 

As análises dos dados foram realizadas como auxílio do Software R (R Core Team 

2017). 
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3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

3.1 Efeito de Safra – Experimentos (I e III) e (II e IV) 
 

A eficiência do delineamento em látice triplo, em comparação ao de blocos 

casualizados foi baixa, portanto optou-se pelas análises segundo o modelo de blocos ao acaso. 

Nas Tabelas 2 e 3 são apresentados os quadrados médios das análises conjuntas de variância e 

dialélica conjunta para avaliar o efeito de safra em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, 

experimentos: (I e III), (II e IV). As estimativas dos coeficientes de variação (𝐶𝑉 %) foram 

baixas para todas as características, indicando adequada precisão experimental. 

 

Tabela 2. Resumo da análise de variância e dialélica conjunta para as variáveis dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), 
matéria seca total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), para os híbridos e 
genitores de sorgo biomassa, nas safras 2016/2017 e 2017/2018 em Nova Porteirinha.  

  
Quadrado Médio 

FV GL DPF AP PMV MS PMS 

Safra (S) 1 3354,09** 0,27** 36859,02** 526,72**  8736,78** 

Tratamentos (Trat) 43 3085,41** 4,49** 4241,96** 79,56** 588,96** 

    Genitores (G) 12 6990,69** 12,52** 4859,48** 188,73** 679,94** 

        Grupo I (GI) 2 177,38* 0,33** 102,43ns 5,69ns 5,06ns 

        Grupo II (GII) 9 568,58** 0,32** 1365,19** 30,68** 114,67** 

        GI 𝑣𝑠 GII 1 78416,29** 146,83** 45822,11 ** 1977,23** 7117,16** 

     Híbridos (H) 29 1534,57** 0,31** 1233,48** 31,47** 173,64** 

        CGC (GI) 2 1037,43** 0,34** 3035,34** 28,44** 422,91** 

        CGC (GII) 9 2303,06** 0,13** 1795,59** 51,62** 223,57** 

        CEC  18 1205,56** 0,33** 752,23** 21,73** 120,98** 

Trat 𝑥 S 43 772,85**     0,31** 1000,94** 100,19** 175,22** 

  G 𝑥 S 12 141,53* 0,04** 456,32** 12,65* 80,56** 

  H 𝑥 S 29 729,56** 0,04** 920,41** 24,43** 121,96** 

        CGC (GI) 𝑥 S 2 666,13ns 0,005ns 102,58ns 4,70* 26,11** 

        CGC (GII) 𝑥 S 9 290,97* 0,06** 490,57** 12,41** 62,78** 

        CEC 𝑥 S 18 172,29** 0,04** 237,61** 6,39** 31,20** 

Resíduo 172 25,86 0,007 48,09 4,56 7,77 

Média (H)  132,89 4,16 104,20 37,67 31,44 

Média (G) 
 

127,87 3,80 83,87 8,83 33,28 

Média Geral 
 

131,69 4,11 100,74 31,96 36,30 𝐶𝑉(%) 

 
3,86 5,14 6,88 8,09 6,54 

**, * e ns: significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo pelo teste F.  
 



45 

 

Tabela 3. Resumo da análise de variância e dialélica conjunta para as variáveis dias para florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de 
massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria seca total (MS, %), produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), fibra em detergente ácido (FDA, %), fibra em 
detergente neutro (FDN, %), lignina (LIG, %), celulose (CEL, %) e hemicelulose (HEM, %) para os híbridos e genitores de sorgo biomassa, nas safras 
2016/2017 e 2017/2018 em Sete Lagoas.  

  
Quadrado Médio 

FV GL DPF AP PMV MS PMS FDA FDN LIG CEL HEM 

Safra (S) 1 2310,46** 3,19** 2583,0** 334,69**  11,99ns 2711,07** 6447,78** 117,56** 6448,78**  911,66** 

Tratamentos (Trat) 43 1662,7** 5,16** 3797,85** 44,79** 318,5** 351,75** 718,97** 3,33** 718,97** 66,32** 

    Genitores (G) 12 3895,84** 14,06** 4383,67** 118,60** 483,43** 925,73** 1835,99** 7,28** 1835,99** 154,76** 

        Grupo I (GI) 2 26,05ns 0,86** 528,13** 40,94** 18,78* 0,88ns 0,66ns 0,02ns 0,66ns 0,11ns 

        Grupo II (GII) 9 357,35** 0,8** 356,34** 32,12** 61,19** 10,13ns 21,75ns 0,70** 21,75** 2,7ns 

        GI 𝑣𝑠 GII 1 43481,87** 159,88** 48340,71 ** 1052,25** 5212,9** 11015,79** 21834,76** 81,10** 21834,76** 1832,68** 

     Híbridos (H) 29 660,49** 0,59** 1962,67** 17,25** 151,18** 58,32** 129,48** 1,16** 129,48** 15,27** 

        CGC (GI) 2 623,9** 1,53** 6392,91** 32,18** 193,74** 18,17ns 13,64ns 1,06ns 13,64ns 0,32ns 

        CGC (GII) 9 790,36** 0,28** 2329,40** 20,42** 187,36** 58,54ns 132,23** 1,03ns 132,23** 16,95** 

        CEC  18 599,62** 0,65** 1287,06** 14,0** 128,36** 62,67** 140,97** 1,24* 140,97** 16,08** 

Trat 𝑥 S 43 466,79**     0,13** 1085,58** 106,65** 80,37** 242,41**     596,43** 3,18** 596,43** 79,02** 

  G 𝑥 S 12 230,08* 0,05ns 1016,59** 15,14** 87,03** 629,80* 1579,0** 8,20** 1579,0* 214,83** 

  H 𝑥 S 29 417,53** 0,16** 747,74** 10,83** 88,52** 64,74** 148,92** 1,25** 148,92** 17,85** 

        CGC (GI) 𝑥 S 2 311,33ns 0,09** 1306,0** 0,66ns 58,48** 28,29* 56,18* 0,21ns 56,18* 4,74ns 

        CGC (GII) 𝑥 S 9 133,30* 0,05** 236,69** 2,95** 23,63** 23,61** 56,91** 0,47* 56,91** 7,30** 

        CEC 𝑥 S 18 122,98** 0,05** 138,11** 4,27** 29,22** 19,82** 45,28** 0,41* 45,28** 5,41** 

Resíduo 172 35,43 0,05 19,43 2,87 4,45 24,38 51,84 0,61 51,84 5,58 

Média (H)  133,97 4,25 88,46 26,58 27,35 49,46 73,98 4,97 26,02 24,53 

Média (G) 
 

119,85 3,64 58,03 30,23 18,11 50,68 76,61 5,34 23,39 25,93 

Média Geral 
 

131,43 4,15 83,34 26,92 26,0 49,48 74,12 5,01 27,87 24,67 𝐶𝑉(%) 

 
4,52 5,57 5,28 7,93 6,38 9,97 9,71 15,53 27,83 9,58 

**, * e ns: significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo pelo teste F.  
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De acordo com as Tabelas 2 e 3, para os efeitos de tratamentos (genitores e híbridos) 

houve significância (𝑝 < 0,01) para todos os caracteres, em ambos os locais evidenciando 

ampla variabilidade entre os genótipos. Com o desdobramento do efeito de tratamentos, 

observou-se que os genitores e híbridos apresentaram efeitos significativos para todos os 

caracteres. Também se observou efeito significativo para o contraste GI 𝑣𝑠 GII, indicando que 

a média das linhagens do grupo I difere da média das linhagens do grupo II para todas as 

características avaliadas. O efeito de safra também foi significativo para a maioria das 

características, com exceção de PMS em Sete Lagoas (Tabela 3). Este efeito está relacionado 

principalmente às variações climáticas, como temperatura e pluviosidade, que têm influência 

na expressão dos genes envolvidos no controle das características avaliadas. Os efeitos de 

CGC para o grupo I (linhagens A) e para o grupo II (linhagens R) foram significativos para 

todos os caracteres em Nova Porteirinha, já em Sete Lagoas os caracteres de composição 

centesimal no grupo I não foram significativos, além de FDA e LIG no grupo II (Tabela 3). 

Essas estimativas fornecem informações sobre a concentração de genes (frequência de alelos 

favoráveis) com efeitos aditivos presentes nos genitores. Os efeitos aditivos são responsáveis 

pela proporção da variação fenotípica que pode ser transmitida para as sucessivas gerações, 

sendo, portanto, responsável pelo desempenho das linhagens puras obtidas em cada população 

quando a homozigose é alcançada (Ramalho et al., 1988). Diversos autores relatam que a 

herança de caracteres agronômicos no sorgo é governada tanto por efeitos aditivos quanto 

não-aditivos (Premalatha et al., 2006; Menezes et al., 2014; Mohammed et al. 2015). Os 

efeitos da capacidade específica de combinação (CEC) foram significativos para todos os 

caracteres, em ambas as safras, indicando a presença de efeitos não aditivos além do grau de 

complementaridade entre os genitores envolvidos nos cruzamentos. 

Houve efeito significativo (𝑝 < 0,01) na interação Tratamentos x Safra (Trat x S) para 

todas as características (DPF, AP, PMS, MS e PMS), em ambas as safras, o que indica 

comportamento diferenciado dos genótipos nos diferentes anos agrícolas. A interação Trat x S 

quando desdobrada apresentou efeitos significativos para G x S e H x S para quase todos os 

caracteres com exceção apenas para AP na interação G x S, em Sete Lagoas. Observou-se 

significância para a interação CGC x S para a maioria das características, em ambos os 

grupos, com exceção de DPF, AP e PMV, no grupo I em Nova Porteirinha e de DPF, MS, 

LIG e HEM, no grupo I em Sete Lagoas, que foi não significativa.  Estes resultados revelam 

que as linhagens parentais não exibem o mesmo comportamento e ocorre expressão 

diferencial de seus genes nas diferentes safras. O efeito da interação CEC x S também foi 

significativo para todas as características, demonstrando que os híbridos também não 

apresentaram o mesmo comportamento nas diferentes safras, o que indica diversidade dos 



47 

 

genitores cruzados. Assim, a escolha dos potenciais genitores, bem como das combinações 

híbridas superiores, deve considerar as estimativas dos efeitos em cada ano agrícola plantado. 

Nos programas de melhoramento de sorgo biomassa visando à geração de 

etanol celulósico, buscam-se materiais com maior produção de biomassa (DPF, AP, PMV, 

PMS e MS) e maior qualidade da mesma (FDA, FDN, CEL e HEM). Informações sobre a 

capacidade de combinação são necessárias para identificar os pais e híbridos potencialmente 

superiores, e também para auxiliar na definição acerca do padrão dos efeitos genéticos na 

expressão de caracteres quantitativos (Goyal e Kumar, 1991). Dessa maneira, considerando as 

estimativas dos efeitos de CGC (Tabela 4) para os genitores do grupo I (ĝ𝑖) em Nova 

Porteirinha, nas safras 2016/2017 e 2017/2018 a linhagem BR007A bmr apresentou os 

maiores valores positivos e significativos para DPF (10,33) e PMV (7,31), na safra 2016/2017 

e para PMV (7,81) e MS (3,12), na safra 2017/2018. A linhagem CMSXS156A bmr 

apresentou valor significativo e positivo apenas para AP na safra 2016/2017 e a linhagem 

CMSXS157A bmr para DPF (7,46) e PMS (1,19), na safra 2017/2018. 

 

Tabela 4. Estimativas da capacidade geral de combinação dos grupos I (ĝ𝑖) e II (ĝ𝑗), quanto à dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), 
matéria seca total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Nova Porteirinha nas 
safras 2016/2017 e 2017/2018.  

 
Safra 2016/2017 Safra 2017/2018 

Genótipo  

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

BR007A bmr (1) 10,33** 0,02ns 7,31** 0,14ns 2,79** -0,24ns -0,03 ns 7,81** 3,12** -0,16 ns 

CMSXS156A bmr (2) -5,97** 0,11** -3,37** -0,29ns -1,56** -0,51** 0,04 ns -9,08** -3,15** -1,13** 

CMSXS157A bmr (3) -4,37** -0,09** -3,95** 0,15ns -1,23** 7,46** -0,06 ns -0,84** 1,73** 1,19** 

  

201635B004 bmr (1) -5,23** -0,03ns -6,23** -0,73ns -2,89** -0,91** 0,10 ns -9,91** -1,71** 0,98** 

201635B005 bmr (2) 26,21** 0,21** 19,43** -1,44ns 5,02** -1,91** -0,14 ns -9,31** -3,43** -2,13** 

201635B006 bmr  (3) 5,10** 0,17** 20,81** 0,13ns 7,74** -5,49** -0,06 ns -5,78** 0,00ns -0,96** 

201635B007 bmr  (4) 5,77** 0,08ns 20,74** 0,46ns 8,13** 4,51** 0,11 ns 20,24** 1,31** -2,63** 

201635B008 bmr (5) 8,66** -0,12** 3,69** 0,38ns 1,86** -5,08** -0,03 ns 8,46** 0,62** -0,65* 

201635B009 bmr (6) -32,79** 0,01ns -19,83** -0,03ns -7,21** 16,66** -0,26 ns -1,92** -4,98** -4,06** 

201635B010 bmr (7) -13,79* -0,20** -9,50** -0,16ns -3,59** 8,42** 0,15 ns 0,92** 2,06** 1,02** 

201635B011 bmr (8) 6,88** -0,29** 6,32** 0,23ns 2,69** 8,09** 0,08 ns -3,72** -1,64** 2,65** 

201635B012 bmr (9) -3,57** 0,06ns -10,79** -0,14ns -4,24** 2,84** -0,04 ns -4,48** -0,39ns 1,99** 

201635B013 bmr (10) 2,77** 0,12** -24,64** 1,29ns -7,50** 6,17** 0,10 ns 5,49** 8,15** 3,79** 
**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (𝐻0: ĝ𝑖 = 0; ĝ𝑗 = 0). 

 
 

 Já para os efeitos de CGC (Tabela 5) para os genitores do grupo I (ĝ𝑖) em Sete 

Lagoas, nas safras 2016/2017 e 2017/2018, a linhagem BR007A bmr também apresentou os 

melhores resultados, sendo que houve maiores valores positivos e significativos para DPF 
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(6,16), AP (0,19) e PMV (2,99), na safra 2016/2017 e para PMV (22,83) e MS (4,29), na safra 

2017/2018. A linhagem CMSXS156A bmr apresentou maior valor positivo e significativo 

apenas para PMS (0,61), na safra 2016/2017 e a linhagem CMSXS157A bmr para MS (0,45), 

na safra 2016/2017 e para DPF (6,69) na safra 2017/2018. Dessa maneira, observou-se que as 

linhagens BR007A bmr e CMSXS156A bmr se destacaram dentre as três linhagens genitoras 

do grupo I em Sete Lagoas e em Nova Porteirinha, ao avaliar-se o efeito de safra. 

 

Tabela 5. Estimativas da capacidade geral de combinação dos grupos I (ĝ𝑖) e II (ĝ𝑗), quanto à dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria 
seca total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Sete Lagoas nas safras 2016/2017 e 
2017/2018.  

 
Safra 2016/2017 Safra 2017/2018 

Genótipo  

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

BR007A bmr (1) 6,16** 0,19** 2,99** -0,71** 0,14ns 0,59** 0,05 ns 22,83** 4,29** -1,37** 

CMSXS156A bmr (2) -2,84** 0,06** 1,17** 0,27ns 0,61** -2,88** -0,09 ns -10,49** -1,84** -0,49* 

CMSXS157A bmr (3) -3,31** -0,24** -4,16** 0,45** -0,75** 6,69** -0,15 ns -6,36** -1,48** 0,36ns 

  

201635B004 bmr (1) -3,68ns -0,23** -11,11** 0,66ns -2,63** -2,74** -0,15 ns -25,27** -6,47** 0,61ns 

201635B005 bmr (2) 4,99** 0,05ns 12,30** -0,33ns 3,35** -0,74ns -0,14 ns -5,05** -1,85** 0,74ns 

201635B006 bmr (3) 8,66** 0,05ns 11,28** -0,87** 2,43** 10,41** 0,03 ns -11,16** -3,60** -0,09ns 

201635B007 bmr (4) 1,10ns 0,23** 5,26** -1,08** 0,51ns 9,43** 0,03 ns 19,61** 2,82** -3,79** 

201635B008 bmr (5) 3,32ns -0,03ns 22,60** 1,60** 8,47** -1,91** 0,29 ns 9,02** 3,64** 0,98** 

201635B009 bmr (6) -6,34** -0,04ns -2,22** 0,67ns -0,10ns 13,24** -0,06 ns 3,17** -0,83* 0,08ns 

201635B010 bmr (7) -1,46ns 0,30** -12,40** -0,98** -4,52** 8,34** -0,04 ns -7,00** -1,70** 0,07ns 

201635B011 bmr (8) 2,99** -0,12** -2,32** -0,05ns -0,73ns 3,59** 0,00 ns 5,35** 2,43** 1,54** 

201635B012 bmr (9) -9,68** -0,10** -8,97** 0,65ns -2,17** 0,59ns 0,03 ns 8,80** 3,98** -0,34ns 

201635B013 bmr (10) 0,10ns -0,00ns -14,41** -0,26ns -4,60** 7,09** 0,01 ns 2,54** 1,58** 0,19ns 
**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (𝐻0: ĝ𝑖 = 0; ĝ𝑗 = 0). 

 
 

Em relação à capacidade de combinação das linhagens do grupo II (ĝ𝑗), algumas 

linhagens apresentaram maior contribuição na frequência de alelos favoráveis (Tabelas 4 e 5).  

Em Nova Porteirinha (Tabela 4), destacou-se para a característica DPF a linhagem 

201635B005 bmr, pois esta apresentou alto valor de CGC positivo e significativo para a safra 

2016/2017, já para a safra 2017/2018, destacou-se a linhagem 201635B009 bmr. As linhagens 

do grupo II são sensíveis ao fotoperíodo, e dessa forma, espera-se que genótipos que 

apresentem maior DPF, tenham também maior PMV e PMS. Para AP as linhagens 

201635B005 bmr e 201635B006 bmr apresentaram o maior efeito positivo e significativo na 

safra 2016/2017 apesar de ser não significativa na safra 2017/2018. Em relação a variável 

PMV, destacou-se a linhagem 201635B007, pois esta apresentou alto valor de CGC positivo e 

significativo nas safras 2016/2017 e 2017/2018, com contribuição de alelos favoráveis em 
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ambas as safras. Para MS nenhuma linhagem destacou-se na safra 2016/2017 e as linhagens 

201635B007 bmr, 201635B008 bmr e 201635B013 bmr apresentaram valor positivo e 

significativo na safra 2017/2018. E para a variável PMS, a linhagem 201635B011 bmr 

apresentou contribuição satisfatória para a frequência de alelos favoráveis em relação ao 

aumento de produção de massa seca para as duas safras. A partir destes resultados, observou-

se que as linhagens 201635B005 bmr, 201635B006 bmr e 201635B007 bmr apresentaram a 

melhor capacidade geral de combinação entre as linhagens do grupo II para a maioria das 

variáveis em Nova Porteirinha, para as duas safras. Em Sete Lagoas (Tabela 5), destacou-se 

para a característica DPF a linhagem 201635B006 bmr, pois esta apresentou alto valor de 

CGC positivo e significativo nas duas safras. Para AP as linhagens 201635B007 bmr e 

201635B010 bmr apresentaram o maior efeito positivo e significativo na safra 2016/2017 

apesar de serem não significativas na safra 2017/2018. Em relação a variável PMV, MS e MS 

destacou-se a linhagem 201635B008 bmr, pois esta apresentou alto valor de CGC positivo e 

significativo nas safras 2016/2017 e 2017/2018. Observou-se que as linhagens 201635B006 

bmr, 201635B007 bmr e 201635B008 bmr apresentaram a melhor capacidade geral de 

combinação entre as linhagens do grupo II para a maioria das variáveis em Sete Lagoas, em 

ambas as safras.  

Quanto às estimativas de CEC para Nova Porteirinha (Tabela 6) se destacaram para 

DPF os cruzamentos H1-7, H1-10, H2-7, H3-1 e H3-6 na safra 2016/2017, enquanto que na safra 

2017/2018, se destacaram os cruzamentos H1-3, H1-7, H1-10, H2-2, H2-3, H2-5 e H3-6. Para AP na 

safra 2016/2017, H1-5, H1-7, H2-6, e H3-8. Para PMV na safra 2016/2017, H1-7, H1-9, H2-2 e H3-8 

e em 2017/2018, H1-4, H1-7, H2-2, H2-3 e H3-2. Para MS na safra 2016/2017, apenas os 

cruzamentos H1-4, H1-10 e H2-10 e na safra 2017/2018, H1-2, H1-4, H1-9, H2-2, H3-2, e H3-6. E para 

PMS na safra 2016/2017, H1-1, H1-7, H1-10, H2-2, H2-8 e H3-3, e na safra 2017/2018 H1-1, H1-9, 

H2-8, H3-3, e H3-6.  

 
 

Tabela 6. Estimativa da capacidade específica de combinação (ŝ𝑖𝑗) quanto à dias para florescimento 
(DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria seca total 
(MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Nova Porteirinha, nas safras 2016/2017 e 
2017/2018.  

Híbridos Safra 2016/2017 Safra 2017/2018 

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

H(1-1) -9,67** 0,11ns 6,73** 1,82ns 4,58** 9,57** 0,08 ns 5,50** -5,93** 2,90** 

H(1-2) 0,56ns -0,12ns -4,11* -0,19ns -1,76ns -51,09** -0,89 ns -37,48** 15,78** -5,53** 

H(1-3) -3,33ns 0,05ns -4,78* -2,42* -5,19** 25,49** 0,34 ns -0,02ns 6,05** 2,32** 

H(1-4) 7,00* -0,05ns -10,99** 3,22** 0,64ns 2,16** 0,16 ns 25,25** 10,21** 2,26** 

H(1-5) 2,11ns 0,23** 3,60* -0,16ns 1,19ns -20,08** 0,37 ns 6,41** 3,27** 1,51* 
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Continuação Tabela 6. 

H(1-6) -23,11** -0,42** -2,32ns -0,59ns -1,44ns -28,34** -0,43 ns -8,69** -3,42** -1,48* 

H(1-7) 22,89** 0,44** 11,28** -0,60ns 3,34** 9,24** 0,02 ns 22,38** -8,72** -1,71** 

H(1-8) 1,56** -0,38** -18,86** -1,10ns -8,17** -3,09** 0,03 ns 4,64** -1,03* -3,85** 

H(1-9) -7,67ns -0,01ns 14,51** -2,54** 2,08** 3,16** 0,05 ns -40,38** 7,14** 3,09** 

H(1-10) 9,67** 0,14** 4,95* 2,57** 4,72** 12,83** 0,25 ns -13,63** -3,65** 0,51ns 

H(2-1) -3,03ns 0,03ns -10,73** -1,13ns -5,03** -9,16** 0,04 ns -4,01** -2,85** 0,34ns 

H(2-2) 0,52ns 0,00ns 13,82** 0,63ns 5,66** 22,18** 0,34 ns 18,73** 9,57** 0,89ns 

H(2-3) 8,63* -0,04ns 0,46ns 2,21ns 0,75** 11,76** 0,37 ns 11,93** 1,06* -0,49ns 

H(2-4) -7,03* -0,06ns 8,19** -0,10ns 2,83ns -0,24ns -0,14 ns -14,30** -3,98** -0,51ns 

H(2-5) 4,08** 0,02ns -8,69** -2,56ns -1,38** 11,01** 0,20 ns -1,11** 4,93** 3,40* 

H(2-6) -12,14* 0,27** -6,06** -1,05ns -3,24ns -14,41** -0,67 ns 3,65** -3,96** -6,98** 

H(2-7) 16,86** -0,12ns -11,66** -3,96ns -4,69** -2,49** -0,05 ns 4,02** 2,12** 1,53** 

H(2-8) -0,48ns -0,01ns 8,49* 2,30ns 3,02** -1,16** 0,09 ns -2,42** -1,55** 3,49** 

H(2-9) 1,97ns 0,08ns -3,20* 1,41ns 0,94ns -3,24** -0,36 ns -16,73** -5,10** -0,98ns 

H(2-10) -9,37* -0,17** 9,38** 0,92* 4,49ns -14,24** 0,18 ns 0,24ns -0,24ns -0,70** 

H(3-1) 12,70** -0,14** 4,0* 0,45ns 1,73ns 0,21ns -0,22 ns 1,80** -1,48** -0,86ns 

H(3-2) -1,08ns 0,11ns -9,71* -3,90ns -1,25** 9,54** 0,25 ns 19,11** 6,31** 1,28** 

H(3-3) -5,30** -0,01ns 4,32* 2,98ns 3,69* 4,79** 0,10 ns -14,47** -3,28** 3,89** 

H(3-4) 0,03ns 0,11ns 2,80** -0,74ns -3,25ns -8,87** -0,17 ns -11,18** -0,46ns -4,30** 

H(3-5) -6,19ns -0,25** 5,09* 1,37ns 1,92ns 4,04** -0,13 ns -2,85** -6,20** 1,22* 

H(3-6) 35,26** 0,15** 8,38** 2,49ns 2,29** 13,63** 0,47 ns 6,30** 6,46** 3,32** 

H(3-7) -39,74** -0,32** 0,38ns 0,61ns 0,06ns -10,46** -0,01 ns 6,52** 0,24ns -0,71ns 

H(3-8) -1,08ns 0,39** 10,37** 5,87ns 5,21** -0,79ns -0,17 ns 0,29ns 4,71** 1,37** 

H(3-9) 5,70** -0,06ns -11,31* -3,49ns -4,30** -6,21** 0,21 ns -11,27** -5,77** -3,85** 

H(3-10) -0,30ns 0,04ns -14,33** -5,64ns -6,10** -5,87** -0,32 ns 5,76** -0,53** -1,36** 
**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (ŝ𝑖𝑗 = 0). 

 

Para as estimativas de CEC em Sete Lagoas (Tabela 7), para a característica DPF, na 

safra 2016/2017, os híbridos que se destacaram foram H2-7, H3-1, H3-6 e H3-10, e na safra 

2017/2018 os híbridos H1-3, H1-4, H1-5, H1-7, H1-10, H2-2, H2-3, H2-5, H2-8, H3-2, H3-3 e H3-6. Para a 

característica AP, apenas na safra 2016/2017 houve híbridos com valores positivos e 

significativos, sendo, H1-1, H1-3, H1-7, H3-2, H3-6, H3-8 e H3-9. Para PMV na safra 2016/2017 

destacou-se os híbridos H1-3, H1-4, H1-5, H1-6, H1-7, H2-1, H2-2, H2-3, H2-8, H3-5, H3-6, H3-8 e H3-9, 

e para a safra 2017/2018 os híbridos H1-3, H1-4, H1-5, H1-7, H1-10, H2-1, H2-2, H2-4, H2-8, H2-10, 

H3-2, H3-3, H3-5, H3-6 e H3-9. Para MS, na safra de 2016/2017 apenas três híbridos apresentaram 

valor positivo e significativo, H2-1, H3-5 e H3-9 e na safra 2017/2018 destacou-se H1-3, H1-4, H1-

5, H1-7, H2-8, H2-10, H3-2, H3-3, H3-5 e H3-6. E para PMS, destacou-se na safra 2016/2017 os 

híbridos H1-3, H1-6, H1-7, H1-10, H2-1, H2-2 H2-3, H2-8, H3-5, H3-6, H3-8 e H3-9, e na safra 2017/2018 

os híbridos H1-3, H1-4, H1-8, H2-1 e H2-2. Dessa maneira, considerando simultaneamente os 
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caracteres e as duas safras avaliadas em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, destacaram-se os 

cruzamentos H1-1, H1-3, H1-4, H1-5, H1-7, H1-10, H2-2, H2-3, H2-5, H2-8, H3-2, H3-3, H3-6 e H3-8. 

 

Tabela 7. Estimativa da capacidade específica de combinação (ŝ𝑖𝑗) quanto à dias para florescimento 
(DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria seca 
total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Sete Lagoas, nas safras 2016/2017 e 
2017/2018.  

Híbridos Safra 2016/2017 Safra 2017/2018 

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

H(1-1) -0,82ns 0,22** -7,40** 0,67ns -1,78** -10,91** 0,01 ns -8,66** -0,47ns -0,18ns 

H(1-2) -0,49ns -0,32** -14,30** 0,58ns -3,67* -51,76** -0,96 ns -35,62** -13,33** -6,79** 

H(1-3) 0,51ns 0,13** 6,69** 0,02ns 1,92** 14,58** 0,29 ns 22,80** 4,10** 1,26** 

H(1-4) 1,73ns -0,05ns 2,75* -0,32ns 0,50ns 4,07** 0,00 ns 13,26** 13,18** 4,42** 

H(1-5) -2,16ns 0,03ns 2,02** -1,69** -1,33** 21,08** 0,04 ns 29,04** 5,20** -1,61** 

H(1-6) -5,16ns -0,04ns 4,44** 0,76ns 2,13** -11,26** 0,29 ns -5,64** -3,28** 1,26ns 

H(1-7) 0,62ns 0,23** 13,42** 0,55ns 4,47** 8,16** 0,55 ns 10,31** 4,34** -0,30ns 

H(1-8) 1,84ns -0,16** -20,55** 0,03ns -5,92** -7,43** -0,20 ns -18,66** -1,83** 1,45* 

H(1-9) 1,84ns 0,25** -4,10** -1,02ns -1,92** -1,76** -0,09 ns -20,63** -5,42** 0,80ns 

H(1-10) 2,07ns -0,30** 17,07** 0,43ns 5,58** 13,41** 0,08 ns 13,79** -2,49** -0,32ns 

H(2-1) -5,49** 0,35** 17,50** 1,94** 6,96** -6,29** 0,26 ns 3,34** 0,26ns 1,47* 

H(2-2) 0,18ns -0,10ns 13,76** 0,43ns 4,59* 17,71** 0,28 ns 9,71** -0,53ns 2,50** 

H(2-3) 2,18ns -0,12ns 11,82** 0,16ns 3,66** 14,38** -0,09 ns 0,82ns 0,28ns -1,45* 

H(2-4) 2,40ns 0,05ns 0,21ns 1,01ns 1,01ns -1,13ns 0,27 ns 8,87** -0,41ns -1,35** 

H(2-5) -1,49ns 0,03ns -12,45** 0,10ns -3,80** 16,21** 0,08 ns -17,37** -4,97** 0,39ns 

H(2-6) -7,49** -0,25** -10,81** -1,17** -4,30** -31,13** -0,54 ns -10,35** 0,78ns 0,10ns 

H(2-7) 6,96** 0,12ns -9,52** -1,31** -3,73** 2,29** -0,24 ns -3,25** -3,66** -1,56ns 

H(2-8) 0,84ns 0,00ns 8,17** -0,80ns 1,62** 10,38** 0,01 ns 14,38** 2,10** -0,90** 

H(2-9) 4,51ns -0,37* -7,16** -0,30ns -2,50** -6,29** -0,37 ns -10,39** -0,55ns 0,10ns 

H(2-10) -2,60ns 0,28** -11,52* -0,05ns -3,51** -16,13** 0,36 ns 4,24** 6,69** 0,70ns 

H(3-1) 6,31* -0,57** -10,09** -2,60** -5,19** 1,48** -0,43 ns -1,69** -3,17** -1,15ns 

H(3-2) 0,31ns 0,42** 0,54ns -1,01ns -0,92ns 10,81** 0,46 ns 24,31** 13,56** 4,52** 

H(3-3) -2,69ns -0,02ns -18,51** -0,18ns -5,58** 8,14** -0,26 ns 9,21** 3,63** -0,09ns 

H(3-4) -4,13ns 0,00ns -2,92* -0,70ns -1,51** -6,69** -0,33 ns -10,35** -9,11** -4,13ns 

H(3-5) 3,64ns -0,07ns 10,43** 1,59** 5,13** 0,64ns -0,08 ns 6,50** 3,61** -0,04** 

H(3-6) 12,64** 0,29** 6,38** 0,42ns 2,17** 12,31** 0,17 ns 14,50** 3,77** -1,85ns 

H(3-7) -7,58* -0,35** -3,90** 0,76ns -0,74ns -10,94** -0,06 ns -6,13** -2,08** 0,65ns 

H(3-8) -2,69ns 0,15** 12,38** 0,77ns 4,30** -11,53** 0,20 ns -11,33** -1,85** 0,06ns 

H(3-9) -6,36ns 0,13** 11,26** 1,33** 4,42** -4,53** 0,53 ns 12,01** -0,07ns 0,66* 

H(3-10) 0,53** -0,02ns -5,56** -0,38ns -2,07** 0,31ns -0,21 ns -37,03** -8,29** 1,37ns 
**, * e ns: significativo a 1% , 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (ŝ𝑖𝑗 = 0). 
 

 

Através do Índice FAI-BLUP também foram selecionados os cinco híbridos de maior 

potencial. Para os experimentos I e III (safras 2016/2017 e 2017/2018 em Nova Porteirinha), 

foram selecionados os cruzamentos H1-4, H1-5, H3-8, H1-1 e H1-10 e para os experimentos II e IV, 
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(safras 2016/2017 e 2017/2018 em Sete Lagoas), destacaram-se os cruzamentos H3-5, H2-2, H2-5, 

H3-9 e H3-2. Ressalta-se que cada característica avaliada em cada experimento foi considerada 

uma nova variável. Para os experimentos I e III (Nova Porteirinha) foram obtidos quatro 

fatores. O primeiro fator (F1) agrupou as características DPF, AP e PMS, avaliadas na safra 

2017/2018. O segundo fator (F2) foi composto pelos caracteres DPF, PMV e PMS, safra 

2016/2017. O terceiro (F3) foi formado por PMV e MS, safra 2017/2018. E o fator quatro (F4) 

agrupou as características AP e MS, safra 2016/2017. Para os experimentos II e IV (Sete 

Lagoas) foram obtidos três fatores. O primeiro fator (F1) agrupou as características AP, safra 

2016/2017 e DPF, AP, PMV e MS, safra 2017/018. O segundo fator (F2) agrupou PMV e PMS, 

safra 2016/2017 e o terceiro fator, DPF e MS, na safra 2016/2017 e PMS na safra 2017/2018. 

Na análise de fatores, características agrupadas em um fator apresentam maior correlação entre 

si do que características de fatores diferentes. Ressalta-se que os híbridos selecionados pela 

metodologia FAI-BLUP figuram entre aqueles cruzamentos que apresentaram alta CEC em 

Nova Porteirinha e Sete Lagoas, considerando simultaneamente as características e safras 

avaliadas, indicando como esperado a importância dos desvios de dominância na confecção de 

híbridos. 

 

 

3.2 Efeito de Local – Experimentos (I e II) e (III e IV) 
 

Nas Tabelas 8 e 9 são apresentados os quadrados médios das análises conjuntas de 

variância e dialélica conjunta para avaliar o efeito de local, experimentos: (I e III), (II e IV). 

As estimativas dos coeficientes de variação (𝐶𝑉 %) também foram baixas para todas as 

características, indicando adequada precisão experimental.  

 

Tabela 8. Resumo da análise de variância e dialélica conjunta para as variáveis dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), 
matéria seca total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), para os híbridos, 
genitores e testemunhas de sorgo biomassa, em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, na safra 2016/2017.  

  
Quadrado Médio 

FV GL DPF AP PMV MS PMS 

Local (L) 1 5845,98** 4,02** 87146,63** 2078,25**  20921,41** 

Tratamentos (Trat) 48 2575,08** 4,98** 5044,33** 38,38** 597,43** 

    Testemunhas (Test) 5 187,57** 0,14** 1541,02** 3,60ns 180,92** 

    Genitores (G) 12 5112,24** 14,23** 5172,91** 127,67** 675,68** 

        Grupo I (GI) 2 18,18ns 0,62** 213,17** 39,51** 6,36ns 

        Grupo II (GII) 9 520,56** 0,62** 1587,84** 32,70** 129,76** 

        GI 𝑣𝑠 GII 1 56625,24** 163,96** 47358,0** 1158,73** 6927,61** 
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Continuação Tabela 8       

     Híbridos (H) 29 1168,98** 0,34** 1504,10** 6,95** 166,40** 

        CGC (GI) 2 3063,48** 1,23** 1324,91** 5,11ns 100,64** 

        CGC (GII) 9 1738,74** 0,23** 3300,74** 5,52ns 347,77** 

        CEC  18 673,56** 0,30** 625,68** 7,88** 83,02** 

Trat 𝑥 L 48 474,41**     0,20** 501,62** 11,50** 91,67** 

  Test 𝑥 L 5 169,92** 0,13** 46,64** 2,56ns 3,99ns 

  G 𝑥 L 12 478,08** 0,26** 571,72** 16,82** 80,74** 

  H 𝑥 L 29 407,04** 0,21** 431,22** 6,89** 66,49** 

        CGC (GI) 𝑥 L 2 70,8** 0,18** 98,15** 2,80ns 29,83** 

        CGC (GII) 𝑥 L 9 237,78** 0,08** 210,63** 2,05* 34,76** 

        CEC 𝑥 L 18 91,84** 0,05** 115,37** 2,36** 15,01** 

Resíduo 192 26,52 0,02 6,68 2,87 4,03 

Média (H)  134,29 4,66 105,78 35,46 33,02 

Média (G) 
 

123,86 3,72 70,95 23,52 31,75 

Média (Test) 
 

157,22 4,93 139,81 46,82 32,95 

Média Geral 
 

134,33 4,44 100,71 33,68 32,67 𝐶𝑉(%) 

 
3,83 3,23 2,56 5,18 5,95 

**, * e ns: significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo pelo teste F.  
 
 

 

Tabela 9. Resumo da análise de variância e dialélica conjunta para as variáveis dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), 
matéria seca total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), para os híbridos, 
genitores e testemunhas de sorgo biomassa, em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, na safra 2017/2018.  

  
Quadrado Médio 

FV GL DPF AP PMV MS PMS 

Local (L) 1 4095,02** 11,39** 1703,11ns 1603,63**  1748,85ns 

Tratamentos (Trat) 55 3254,77** 4,36** 4707,25** 79,03** 507,95** 

    Testemunhas (Test) 1 8910,75** 0,15ns 30792,16** 62,43** 3748,87** 

    Genitores (G) 13 6258,27** 13,31** 4819,63** 188,65** 558,26** 

        Grupo I (GI) 3 93,39* 0,47** 243,36ns 12,60ns 12,0ns 

        Grupo II (GII) 9 462,38** 0,32** 618,39** 35,26** 85,16** 

        GI 𝑣𝑠 GII 1 76916** 168,84** 56359,49 ** 2097,29** 6454,93** 

     Híbridos (H) 39 2109,91** 0,54** 1814,01** 41,99** 198,32** 

        CGC (GI) 3 1676,86** 0,54** 6940,6** 49,47** 434,61** 

        CGC (GII) 9 1343,66** 0,2** 2498,95** 66,55** 190,06** 

        CEC  27 2413,44** 0,66** 1016,08** 32,98** 174,81** 

Trat 𝑥 L 55 67,72**      0,20** 770,46** 20,62** 90,24** 

  Test 𝑥 L 1 90,75ns 0,04ns 1329,94** 0,08ns 717,34** 

  G 𝑥 L 13 63,02* 0,17** 4819,3** 9,53* 55,50** 

  H 𝑥 L 39 71,63** 0,2** 834,90** 6,89** 79,02** 

        CGC (GI) 𝑥 L 3 20,29ns 0,09* 539,22** 7,56** 69,75** 

        CGC (GII) 𝑥 L 9 22,43* 0,06** 142,12** 11,29** 106,43** 
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Continuação Tabela 9.       

        CEC 𝑥 L 27 24,76** 0,07** 294,70** 7,55** 70,91** 

Resíduo 220 31,12 0,8 96,0 5,10 9,30 

Média (H)  132,58 4,10 98,96 30,54 29,10 

Média (G) 
 

123,62 3,28 60,23 29,14 18,11 

Média (Test) 
 

120,58 4,36 99,70 32,68 38,32 

Média Geral 
 

129,81 3,90 89,30 30,27 26,67 𝐶𝑉(%) 

 
4,29 7,11 2,56 7,45 11,43 

**, * e ns: significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo pelo teste F.  
 
 

Para os efeitos de tratamentos (testemunhas, genitores e híbridos) houve significância 

(𝑝 < 0,01) para todos os caracteres, em ambas as safras, evidenciando ampla variabilidade 

entre os genótipos (Tabelas 8 e 9). Com o desdobramento do efeito de tratamentos, observou-

se que os genitores e híbridos apresentaram efeitos significativos para todos os caracteres e 

que as testemunhas apresentaram efeito significativo para a maioria deles, com exceção de 

MS na safra 2016/2017 e para AP na safra 2017/2018. Também se observou efeito 

significativo para o contraste GI 𝑣𝑠 GII, indicando que a média das linhagens do grupo I 

difere da média das linhagens do grupo II para todas as características avaliadas. O efeito de 

local onde os experimentos foram realizados também foi significativo (𝑝 < 0,01) para a 

maioria das características, com exceção de PMV e PMS na safra 2017/2018. Os efeitos de 

CGC para o grupo I (linhagens A) e para o grupo II (linhagens R) foram significativos para 

quase todos os caracteres, exceto MS na safra 2016/2017. Em relação à capacidade específica 

de combinação (CEC), esta foi significativa para todos os caracteres.  

Houve efeito significativo (𝑝 < 0,01) para a interação Tratamentos x Local (Trat x L) 

para todas as características em ambas as safras, o que indica comportamento diferenciado 

dos genótipos nos diferentes locais. A presença de interação Trat x L significativa pode ser 

atribuída a fatores previsíveis, como: manejo de solo, pragas e doenças, irrigação 

suplementar, adubação de base, dentre outros; e imprevisíveis como: precipitação, 

temperatura, umidade relativa do ar e radiação solar ao longo do ciclo da cultura, nestes 

ambientes. Resultados similares foram observados por Silva et al. (2009), Almeida Filho et al. 

(2010), Cysne e Pitombeira (2012), Tardin et al. (2013), Teodoro et al. (2016) e Batista et al. 

(2017) ao investigarem a interação Trat x L do sorgo em diversos locais no Brasil. A interação 

Trat x L quando desdobrada apresentou efeitos significativos para G x L e H x L para todos os 

caracteres. Observou-se significância para a interação CGC x L para a maioria das 

características, em ambos os grupos, com exceção apenas de MS, que foi não significativa 

para a interação de CGC do grupo I com local, safra 2016/2017 e de DPF para CGC do grupo 
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I com local na safra 2017/2018. A presença de interação significativa para CGC x L para 

alguns caracteres indica que o efeito aditivo dos alelos doados pelos genitores é alterado em 

função do ambiente. Além disso o efeito da interação CEC x L também foi significativo para 

todas as características. 

Considerando as estimativas dos efeitos de CGC (Tabela 10) para os genitores do 

grupo I (ĝ𝑖) em Nova Porteirinha (NP) e Sete Lagoas (SL), na safra 2016/2017, a linhagem 

BR007A bmr apresentou os maiores valores positivos e significativos para DPF em NP 

(10,33) e SL (6,16), para AP em SL (0,19), para PMV em NP (7,31) e SL (2,99) e PMS em 

NP (2,79) e a linhagem CMSXS156A bmr (2) apresentou os melhores resultados para AP em 

NP (0,11) e PMS em SL (0,61). Dessa maneira, as linhagens BR007A bmr e CMSXS156A 

bmr se destacaram dentre as linhagens do grupo I, na safra 2016/2017.  

 

 

Tabela 10. Estimativas da capacidade geral de combinação dos grupos I (ĝ𝑖) e II (ĝ𝑗), quanto à dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria 
seca total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, na 
safra 2016/2017.  

 
Nova Porteirinha  Sete Lagoas 

Genótipo  Grupo I (G1) 

                DPF AP PMV MS PMS  DPF AP PMV MS PMS 

BR007A bmr (1) 10,33** 0,02ns 7,31** 0,14ns 2,79**  6,16** 0,19** 2,99** -0,71** 0,14ns 

CMSXS156A bmr (2) -5,97** 0,11** -3,37** -0,29ns -1,56**  -2,84** 0,06** 1,17** 0,27ns 0,61** 

CMSXS157A bmr (3) -4,37** -0,09** -3,95** 0,15ns -1,23**  -3,31** -0,24** -4,16** 0,45** -0,75** 

  Grupo II (G2) 

201635B004 bmr (1) -5,23** -0,03ns -6,23** -0,73ns -2,89**  -3,68ns -0,23** -11,11** 0,66ns -2,63** 

201635B005 bmr (2) 26,21** 0,21** 19,43** -1,44ns 5,02**  4,99** 0,05ns 12,30** -0,33ns 3,35** 

201635B006 bmr (3) 5,10** 0,17** 20,81** 0,13ns 7,74**  8,66** 0,05ns 11,28** -0,87** 2,43** 

201635B007 bmr (4) 5,77** 0,08ns 20,74** 0,46ns 8,13**  1,10ns 0,23** 5,26** -1,08** 0,51ns 

201635B008 bmr (5) 8,66** -0,12** 3,69** 0,38ns 1,86**  3,32ns -0,03ns 22,60** 1,60** 8,47** 

201635B009 bmr (6) -32,79** 0,01ns -19,83** -0,03ns -7,21**  -6,34** -0,04ns -2,22** 0,67ns -0,10ns 

201635B010 bmr (7) -13,79* -0,20** -9,50** -0,16ns -3,59**  -1,46ns 0,30** -12,40** -0,98** -4,52** 

201635B011 bmr (8) 6,88** -0,29** 6,32** 0,23ns 2,69**  2,99** -0,12** -2,32** -0,05ns -0,73ns 

201635B012 bmr (9) -3,57** 0,06ns -10,79** -0,14ns -4,24**  -9,68** -0,10** -8,97** 0,65ns -2,17** 

201635B013 bmr (10) 2,77** 0,12** -24,64** 1,29ns -7,50**  0,10ns -0,00ns -14,41** -0,26ns -4,60** 
**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (𝐻0: ĝ𝑖 = 0; ĝ𝑗 = 0). 

 
 

Em relação aos valores de CGC para os genitores do grupo I (ĝ𝑖) em Nova Porteirinha 

(NP) e Sete Lagoas (SL), na safra 2017/2018 (Tabela 11), destacou-se em Nova Porteirinha 

para a característica DPF a linhagem CMSXS157A bmr, e em Sete Lagoas não houve 

linhagem com valor de CGC (I) significativa. Para AP nenhuma linhagem apresentou valor 

significativo em ambos os locais. Em relação a variável PMV e MS destacou-se a linhagem 
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BR007A bmr, pois esta apresentou alto valor de CGC positivo e significativo em ambos 

locais. E para PMS, destacou-se a linhagem CMSXS157A bmr em Nova Porteirinha e a 

linhagem TX635A em Sete Lagoas. Observou-se que a linhagem BR007A bmr apresentou o 

melhor resultado de CGC para a maioria das características na safra 2017/2018. 

 

 

Tabela 11. Estimativas da capacidade geral de combinação dos grupos I (ĝ𝑖) e II (ĝ𝑗), quanto à dias para 
florescimento (DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria seca 
total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, na safra 
2017/2018.  

 
Nova Porteirinha Sete Lagoas 

Genótipo  

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

BR007A bmr (1) -0,24ns -0,03 ns 7,81** 3,12** -0,16 ns 0,59** 0,05 ns 22,83** 4,29** -1,37** 

CMSXS156A bmr (2) -0,51** 0,04 ns -9,08** -3,15** -1,13** -2,88** -0,09 ns -10,49** -1,84** -0,49* 

CMSXS157A bmr (3) 7,46** -0,06 ns -0,84** 1,73** 1,19** 6,69** -0,15 ns -6,36** -1,48** 0,36ns 

TX635A bmr (4)  -6,71** 0,05 ns 2,11** -1,69** 0,10ns -4,41** 0,19 ns -5,98** -0,97** 1,50** 

  

201635B004 bmr (1) -0,91** 0,10 ns -9,91** -1,71** 0,98** -2,74** -0,15 ns -25,27** -6,47** 0,61ns 

201635B005 bmr (2) -1,91** -0,14 ns -9,31** -3,43** -2,13** -0,74ns -0,14 ns -5,05** -1,85** 0,74ns 

201635B006 bmr  (3) -5,49** -0,06 ns -5,78** 0,00ns -0,96** -10,41** 0,03 ns -11,16** -3,60** -0,09ns 

201635B007 bmr  (4) 4,51** 0,11 ns 20,24** 1,31** -2,63** 9,43** 0,03 ns 19,61** 2,82** -3,79** 

201635B008 bmr (5) -5,08** -0,03 ns 8,46** 0,62** -0,65* -1,91** 0,29 ns 9,02** 3,64** 0,98** 

201635B009 bmr (6) -16,66** -0,26 ns -1,92** -4,98** -4,06** -13,24** -0,06 ns 3,17** -0,83* 0,08ns 

201635B010 bmr (7) 8,42** 0,15 ns 0,92** 2,06** 1,02** 8,34** -0,04 ns -7,00** -1,70** 0,07ns 

201635B011 bmr (8) 8,09** 0,08 ns -3,72** -1,64** 2,65** 3,59** 0,00 ns 5,35** 2,43** 1,54** 

201635B012 bmr (9) 2,84** -0,04 ns -4,48** -0,39ns 1,99** 0,59ns 0,03 ns 8,80** 3,98** -0,34ns 

201635B013 bmr (10) 6,17** 0,10 ns 5,49** 8,15** 3,79** 7,09** 0,01 ns 2,54** 1,58** 0,19ns 
**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (𝐻0: ĝ𝑖 = 0; ĝ𝑗 = 0). 

 
 

 

Para a capacidade de combinação das linhagens do grupo II (ĝ𝑗), na safra 2016/2017 

(Tabela 10), em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, destacou-se para a característica DPF a 

linhagem 201635B005 bmr. Para AP as linhagens 201635B005 bmr e 201635B006 bmr 

apresentaram o maior efeito positivo e significativo em Nova Porteirinha e em Sete Lagoas 

foram as linhagens 201635B007 bmr 201635B010 bmr. Em relação a variável PMV, 

destacou-se em Nova Porteirinha e Sete Lagoas as linhagens 201635B005 bmr e 201635B006 

bmr, pois esta apresentou alto valor de CGC positivo e significativo nos dois ambientes. Para 

MS nenhuma linhagem destacou-se em Nova Porteirinha e apenas a linhagem 201635B008 

bmr apresentou valor positivo e significativo em Sete Lagoas. E para a variável PMS, as 

linhagens 201635B005 bmr, 201635B006 bmr e 201635B007 bmr apresentaram contribuição 
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satisfatória para a frequência de alelos favoráveis em Nova Porteirinha e as linhagens 

201635B005 bmr e 201635B008 bmr em Sete Lagoas. Dessa maneira, observou-se que as 

linhagens 201635B005 bmr, 201635B006 bmr, 201635B007 bmr e 201635B008 bmr 

apresentaram a melhor capacidade geral de combinação para a maioria das variáveis na safra 

2016/2017, nos dois locais avaliados. Para as linhagens pertencentes ao grupo II (ĝ𝑗), na safra 

2017/2018, (Tabela 11), destacou-se para a característica DPF as linhagens 201635B007 bmr 

e 201635B010 bmr em ambos os locais. Para AP não houve nenhuma linhagem com valor de 

CGC (II) significativo. Para PMV destacou-se as linhagens 201635B007 bmr e 201635B008 

bmr em ambos locais, para MS as linhagens 201635B007 bmr e 201635B013 bmr que 

também apresentaram valores positivos e significativos em ambos locais e para PMS 

destacou-se a linhagem 201635B011 bmr para os dois locais. Através destes resultados foi 

observado que as linhagens 201635B007 bmr, 201635B008 bmr, 201635B010 bmr, 

201635B011 bmr e 201635B013 bmr se destacaram dentre as linhagens R, quando se avaliou 

o efeito de local. 

Para as estimativas de CEC na safra 2016/2017 (Tabela 12), destacou-se para DPF os 

híbridos H1-4, H1-7, H1-10, H2-3, H2-5, H2-7, H3-1, H3-6, e H3-9, enquanto que em Sete Lagoas 

também apresentaram destaque os híbridos H2-7, H3-1 e H3-6. Para a caraterística AP os 

híbridos H1-5, H1-7, H1-10, H2-6, H3-6 e H3-8, para Sete Lagoas H1-1, H1-3, H1-7, H2-1, H2-10, H3-2, 

H3-6, H3-8 e H3-9. Para PMV, destacaram-se em Nova Porteirinha, os híbridos H1-7, H1-9, H2-2, 

H2-4, H2-8, H2-10, H3-5, H3-6, e H3-8 e em Sete Lagoas H1-3, H1-7, H1-10, H2-1, H2-2, H2-3, H2-8, H3-5, 

H3-6, H3-8 e H3-9. Em relação à MS, para Nova Porteirinha, destacaram-se os híbridos H1-4, H1-

10 e H2-10, e em Sete Lagoas H2-1, H3-5 e H3-9. Já para PMS, em Nova Porteirinha, H1-1, H1-7, 

H1-9, H1-10, H2-2, H2-8, H3-3, H3-6 e H3-8 e em Sete Lagoas H1-3, H1-6, H1-7, H1-10, H2-1, H2-2, H2-3, 

H2-8, H3-5, H3-6, H3-8 e H3-9. 

 

 

Tabela 12. Estimativa da capacidade específica de combinação (ŝ𝑖𝑗) quanto à dias para florescimento 
(DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria seca 
total (MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, na 
safra 2016/2017.  

Híbridos Nova Porteirinha Sete Lagoas 

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

H(1-1) -9,67** 0,11ns 6,73** 1,82ns 4,58** -0,82ns 0,22** -7,40** 0,67ns -1,78** 

H(1-2) 0,56ns -0,12ns -4,11* -0,19ns -1,76ns -0,49ns -0,32** -14,30** 0,58ns -3,67* 

H(1-3) -3,33ns 0,05ns -4,78* -2,42* -5,19** 0,51ns 0,13** 6,69** 0,02ns 1,92** 

H(1-4) 7,00* -0,05ns -10,99** 3,22** 0,64ns 1,73ns -0,05ns 2,75* -0,32ns 0,50ns 

H(1-5) 2,11ns 0,23** 3,60* -0,16ns 1,19ns -2,16ns 0,03ns 2,02** -1,69** -1,33** 
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Continuação Tabela 12. 

H(1-6) -23,11** -0,42** -2,32ns -0,59ns -1,44ns -5,16ns -0,04ns 4,44** 0,76ns 2,13** 

H(1-7) 22,89** 0,44** 11,28** -0,60ns 3,34** 0,62ns 0,23** 13,42** 0,55ns 4,47** 

H(1-8) 1,56** -0,38** -18,86** -1,10ns -8,17** 1,84ns -0,16** -20,55** 0,03ns -5,92** 

H(1-9) -7,67ns -0,01ns 14,51** -2,54** 2,08** 1,84ns 0,25** -4,10** -1,02ns -1,92** 

H(1-10) 9,67** 0,14** 4,95* 2,57** 4,72** 2,07ns -0,30** 17,07** 0,43ns 5,58** 

H(2-1) -3,03ns 0,03ns -10,73** -1,13ns -5,03** -5,49** 0,35** 17,50** 1,94** 6,96** 

H(2-2) 0,52ns 0,00ns 13,82** 0,63ns 5,66** 0,18ns -0,10ns 13,76** 0,43ns 4,59* 

H(2-3) 8,63* -0,04ns 0,46ns 2,21ns 0,75** 2,18ns -0,12ns 11,82** 0,16ns 3,66** 

H(2-4) -7,03* -0,06ns 8,19** -0,10ns 2,83ns 2,40ns 0,05ns 0,21ns 1,01ns 1,01ns 

H(2-5) 4,08** 0,02ns -8,69** -2,56ns -1,38** -1,49ns 0,03ns -12,45** 0,10ns -3,80** 

H(2-6) -12,14* 0,27** -6,06** -1,05ns -3,24ns -7,49** -0,25** -10,81** -1,17** -4,30* 

H(2-7) 16,86** -0,12ns -11,66** -3,96ns -4,69** 6,96** 0,12ns -9,52** -1,31** -3,73** 

H(2-8) -0,48ns -0,01ns 8,49* 2,30ns 3,02** 0,84ns 0,00ns 8,17** -0,80ns 1,62** 

H(2-9) 1,97ns 0,08ns -3,20* 1,41ns 0,94ns 4,51ns -0,37* -7,16** -0,30ns -2,50** 

H(2-10) -9,37* -0,17** 9,38** 0,92* 4,49ns -2,60ns 0,28** -11,52* -0,05ns -3,51** 

H(3-1) 12,70** -0,14** 4,0* 0,45ns 1,73ns 6,31* -0,57** -10,09** -2,60** -5,19** 

H(3-2) -1,08ns 0,11ns -9,71* -3,90ns -1,25** 0,31ns 0,42** 0,54ns -1,01ns -0,92ns 

H(3-3) -5,30** -0,01ns 4,32* 2,98ns 3,69* -2,69ns -0,02ns -18,51** -0,18ns -5,58** 

H(3-4) 0,03ns 0,11ns 2,80** -0,74ns -3,25ns -4,13ns 0,00ns -2,92* -0,70ns -1,51** 

H(3-5) -6,19ns -0,25** 5,09* 1,37ns 1,92ns 3,64ns -0,07ns 10,43** 1,59** 5,13** 

H(3-6) 35,26** 0,15** 8,38** 2,49ns 2,29** 12,64** 0,29** 6,38** 0,42ns 2,17** 

H(3-7) -39,74** -0,32** 0,38ns 0,61ns 0,06ns -7,58* -0,35** -3,90** 0,76ns -0,74ns 

H(3-8) -1,08ns 0,39** 10,37** 5,87ns 5,21** -2,69ns 0,15** 12,38** 0,77ns 4,30** 

H(3-9) 5,70** -0,06ns -11,31* -3,49ns -4,30** -6,36ns 0,13** 11,26** 1,33** 4,42** 

H(3-10) -0,30ns 0,04ns -14,33** -5,64ns -6,10** 0,53** -0,02ns -5,56** -0,38ns -2,07** 

**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (ŝ𝑖𝑗 = 0).  
 
 

Em relação às estimativas de CEC na safra 2017/2018 (Tabela 13), para DPF os 

híbridos H1-1, H1-3, H1-5, H1-7, H1-10, H2-2, H2-3, H2-5, H3-2, H3-6, H4-2 e H4-6 se destacaram em 

Nova Porteirinha e os híbridos H1-1, H1-3, H1-5, H1-10, H2-2, H2-3, H2-8, H3-2, H3-6, H4-2, H4-6 e H4-

9 em Sete Lagoas. Para AP nenhum híbrido apresentou valor significativo em ambos os locais. 

Para PMV, alguns híbridos apresentaram resultados satisfatórios em Nova Porteirinha, H1-4, 

H1-9, H2-2, H2-3, H3-2 e H4-7, e em Sete Lagoas, destacaram-se os híbridos H1-3, H1-4, H1-5, H1-7, 

H1-10, H2-2, H2-4, H2-8, H3-2, H3-3, H3-6 e H3-9. Para MS em Nova Porteirinha, os híbridos H1-2, 

H1-4, H1-9, H2-2, H3-2, H3-6 e H3-8, e em Sete Lagoas H1-3, H1-4, H1-5, H2-8, H2-10, H3-2, H3-3, H3-5, 

H3-6, H4-1, H4-7, H4-8, H4-9 e H4-10. E para PMS, em Nova Porteirinha, H1-1, H1-3, H1-4, H1-5, H1-

9, H2-5, H2-7, H2-8, H3-2, H3-3, H3-5, H3-6 H4-2, H4-4, H4-6, H4-9 e H4-10 e para Sete Lagoas, H1-3, H1-

4, H1-8, H2-1, H2-2, H3-2 e H3-9. Considerando simultaneamente os caracteres e os dois locais 

avaliados na safra 2016/2017 e 2017/2018, destacaram-se os cruzamentos H1-3, H1-5, H1-7, H1-

9, H1-10, H2-2, H2-3, H2-8, H3-2, H3-6 e H3-8. 
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Tabela 13. Estimativa da capacidade específica de combinação (ŝ𝑖𝑗) quanto à dias para florescimento 
(DAF, dias), altura de plantas (AP, m), produção de massa verde total (PMV, ton.ha-1), matéria seca total 
(MS, %) e produção de matéria seca total (PMS, ton.ha-1), em Nova Porteirinha e Sete Lagoas, na safra 
2017/2018.  

Híbridos Nova Porteirinha Sete Lagoas 

 DPF AP PMV MS PMS DPF AP PMV MS PMS 

H(1-1) 9,57** 0,08 ns 5,50** -5,93** 2,90** 10,91** 0,01 ns -8,66** -0,47ns -0,18ns 

H(1-2) -51,09** -0,89 ns -37,48** 15,78** -5,53** -51,76** -0,96 ns -35,62** -13,33** -6,79** 

H(1-3) 25,49** 0,34 ns -0,02ns 6,05** 2,32** 14,58** 0,29 ns 22,80** 4,10** 1,26** 

H(1-4) 2,16** 0,16 ns 25,25** 10,21** 2,26** 4,07** 0,00 ns 13,26** 13,18** 4,42** 

H(1-5) 20,08** 0,37 ns 6,41** 3,27** 1,51* 21,08** 0,04 ns 29,04** 5,20** -1,61** 

H(1-6) -28,34** -0,43 ns -8,69** -3,42** -1,48* -11,26** 0,29 ns -5,64** -3,28** 1,26ns 

H(1-7) 9,24** 0,02 ns -22,38** -8,72** -1,71** 8,16** 0,55 ns 10,31** 4,34** -0,30ns 

H(1-8) -3,09** 0,03 ns 4,64** -1,03* -3,85** -7,43** -0,20 ns -18,66** -1,83** 1,45* 

H(1-9) 3,16** 0,05 ns 40,38** 7,14** 3,09** -1,76** -0,09 ns -20,63** -5,42** 0,80ns 

H(1-10) 12,83** 0,25 ns -13,63** -3,65** 0,51ns 13,41** 0,08 ns 13,79** -2,49** -0,32ns 

H(2-1) -9,16** 0,04 ns -4,01** -2,85** 0,34ns -6,29** 0,26 ns 3,34** 0,26ns 1,47* 

H(2-2) 22,18** 0,34 ns 18,73** 9,57** 0,89ns 17,71** 0,28 ns 9,71** -0,53ns 2,50** 

H(2-3) 11,76** 0,37 ns 11,93** 1,06* -0,49ns 14,38** -0,09 ns 0,82ns 0,28ns -1,45* 

H(2-4) -0,24ns -0,14 ns -14,30** -3,98** -0,51ns -1,13ns 0,27 ns 8,87** -0,41ns -1,35** 

H(2-5) 11,01** 0,20 ns -1,11** 4,93** 3,40* 16,21** 0,08 ns -17,37** -4,97** 0,39ns 

H(2-6) -14,41** -0,67 ns 3,65** -3,96** -6,98** -31,13** -0,54 ns -10,35** 0,78ns 0,10ns 

H(2-7) -2,49** -0,05 ns 4,02** 2,12** 1,53** 2,29** -0,24 ns -3,25** -3,66** -1,56ns 

H(2-8) -1,16** 0,09 ns -2,42** -1,55** 3,49** 10,38** 0,01 ns 14,38** 2,10** -0,90** 

H(2-9) -3,24** -0,36 ns -16,73** -5,10** -0,98ns -6,29** -0,37 ns -10,39** -0,55ns 0,10ns 

H(2-10) -14,24** 0,18 ns 0,24ns -0,24ns -0,70** -16,13** 0,36 ns 4,24** 6,69** 0,70ns 

H(3-1) 0,21ns -0,22 ns 1,80** -1,48** -0,86ns 1,48** -0,43 ns -1,69** -3,17** -1,15ns 

H(3-2) 9,54** 0,25 ns 19,11** 6,31** 1,28** 10,81** 0,46 ns 24,31** 13,56** 4,52** 

H(3-3) 4,79** 0,10 ns -14,47** -3,28** 3,89** 8,14** -0,26 ns 9,21** 3,63** -0,09ns 

H(3-4) -8,87** -0,17 ns -11,18** -0,46ns -4,30** -6,69** -0,33 ns -10,35** -9,11** -4,13ns 

H(3-5) 4,04** -0,13 ns -2,85** -6,20** 1,22* 0,64ns -0,08 ns 6,50** 3,61** -0,04** 

H(3-6) 13,63** 0,47 ns 6,30** 6,46** 3,32** 12,31** 0,17 ns 14,50** 3,77** -1,85ns 

H(3-7) -10,46** -0,01 ns 6,52** 0,24ns -0,71ns -10,94** -0,06 ns -6,13** -2,08** 0,65ns 

H(3-8) -0,79ns -0,17 ns 0,29ns 4,71** 1,37** -11,53** 0,20 ns -11,33** -1,85** 0,06ns 

H(3-9) -6,21** 0,21 ns -11,27** -5,77** -3,85** -4,53** 0,53 ns 12,01** -0,07ns 0,66* 

H(3-10) -5,87** -0,32 ns 5,76** -0,53** -1,36** 0,31ns -0,21 ns -37,03** -8,29** 1,37ns 

H(4-1) -0,63ns 0,10 ns -3,29** -1,60** -2,39** -6,09** 0,16 ns 7,01** 3,38** -0,14ns 

H(4-2) 19,38** 0,30 ns -0,36ns -0,11ns 3,36** 23,24** 0,23 ns 1,60** 0,29ns -0,24ns 

H(4-3) -42,04** -0,81 ns 2,57** -3,83** -5,72** -37,09** 0,06 ns -32,83** -8,01** 0,27ns 

H(4-4) 6,96** 0,15 ns 0,22ns -5,78** 2,55** 3,74** 0,06 ns -11,77** -3,65** 1,06ns 

H(4-5) -35,13** -0,44 ns -2,45** -2,00** -6,13** -37,93** -0,04 ns -18,17** -3,85** 1,26ns 

H(4-6) 29,13** 0,62 ns -1,26** 0,93ns 5,15** 30,08** 0,08 ns 1,49** -1,28ns 0,50ns 

H(4-7) 3,71** 0,04 ns 11,84** 6,36** 0,89* 0,49** -0,25 ns -0,93ns 1,40* 1,21ns 

H(4-8) 5,04** 0,05 ns -2,51** -2,13** -1,01* 8,57** -0,01 ns 15,60** 1,58** -0,61ns 

H(4-9) 6,29** 0,10 ns -12,39** 3,73** 1,75** 12,58** -0,08 ns 19,01** 6,05** -1,56** 

H(4-10) 7,29** -0,10 ns 7,62** 4,42** 1,55** 2,41** -0,22 ns 19,00** 4,09** -1,74** 
**, * e ns: significativo a 1%, 5% de probabilidade e não significativo pelo teste t (ŝ𝑖𝑗 = 0). 
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Com a utilização do índice FAI-BLUP, para os experimentos I e II (Nova Porteirinha e 

Sete Lagoas, na safra 2016/2017) foram selecionados os cruzamentos H2-3, H3-8, H2-2, H1-5 e H1-

10 e para os experimentos III e IV foram selecionados os cruzamentos H1-5, H1-3, H1-7, H3-2 e H1-

10. Para os experimentos I e II (Safra 2016/2017) foram obtidos quatro fatores. O primeiro fator 

(F1) agrupou as características DPF, PMV e PMS em Nova Porteirinha e DPF em Sete Lagoas. 

O segundo fator (F2) foi composto por PMV, PMS e MS em Sete Lagoas. O terceiro (F3) fator 

foi composto por apenas uma característica, MS em Nova Porteirinha e o quarto fator (F4), por 

AP em Nova Porteirinha e AP em Sete Lagoas. Os experimentos III e IV (Safra 2017/2018) 

foram formados por três fatores. O primeiro fator (F1) foi composto por DPF, AP, PMV, PMS e 

MS em Nova Porteirinha e por DPF em Sete Lagoas. O segundo fator (F2) por AP, PMV e MS 

em Sete Lagoas e o terceiro fator (F3) por apenas PMS em Sete Lagoas. Observou-se que os 

híbridos selecionados pela metodologia FAI-BLUP também figuram entre aqueles cruzamentos 

que apresentaram alta CEC na safra 2016/2017 e 2017/018. 

 

3.3 Avaliação do teor de lignina na safra 2017/2018 
 

Os valores médios do teor de lignina obtidos na safra 2017/2018 estão apresentados na 

Tabela 14. Observou-se que em Nova Porteirinha as linhagens CMSXS156A bmr e TX635A 

bmr apresentaram média inferior e diferença significativa dos outros genitores pertencentes ao 

grupo I. Em relação aos híbridos, observou-se que em Nova Porteirinha os cruzamentos H1-1, 

H1-7, H1-9, H1-10, H2-2, H2-4, H2-6, H2-7, H2-9, H2-10, H3-1, H3-2, H3-3, H3-5, H3-6, H3-8, H3-10, H4-6, H4-7, 

H4-8, H4-9 e H4-10 apresentaram menor teor de lignina e diferença significativa em relação aos 

demais híbridos avaliados. Já em Sete Lagoas, destacou-se os híbridos H1-2, H1-3, H1-6, H1-7, H1-

8, H1-10, H2-3, H2-4, H2-5, H2-6, H2-7, H2-8, H2-9, H2-10, H3-1, H3-2, H3-3, H3-4, H3-5, H3-6, H3-8, H3-9, H3-

10, H4-1, H4-2, H4-5, H4-6, H4-7, H4-8, H4-9 e H4-10. Desta forma, observou-se que os híbridos com 

menor porcentagem de lignina estão dentre aqueles que se destacaram entre os quatro 

experimentos avaliados, observando-se o efeito de safra e local. 

 
Tabela 14. Valores médios do teor de lignina (%) em Nova Porteirinha (NP) e Sete Lagoas 
(SL) avaliados na safra 2017/2018. 

 
NP SL 

 
NP SL 

 Tratamentos % Lig Tratamentos % Lig 

BR007A bmr  8.25 ab 0.00 d H(2-5) 6.96 abc 4.08 bc 
CMSXS156A bmr  8.03 abc 0.00 d H(2-6) 6.63 bc 3.80 c 
CMSXS157A bmr  8.26 ab 0.00 d H(2-7) 5.62 bc 4.46 bc 

TX635A bmr  7.42 abc 0.00 d H(2-8) 6.96 abc 4.09 bc 
201635B004 bmr  7.09 abc 5.32 abc H(2-9) 5.81 bc 3.91 bc 
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Continuação Tabela 14. 

201635B005 bmr 7.73 abc 5.86 ab H(2-10) 6.45 bc 4.71 bc 
201635B006 bmr   6.74 abc 4.81 bc H(3-1) 5.54 c 4.50 bc 
201635B007 bmr  7.22 abc 4.65 bc H(3-2) 6.46 bc 4.95 bc 
201635B008 bmr  7.22 abc 4.85 bc H(3-3) 6.36 bc 4.91 bc 
201635B009 bmr  6.65 abc 5.27 abc H(3-4) 6.67 abc 4.77 bc 
201635B010 bmr  6.76 abc 4.50 bc H(3-5) 6.62 bc 4.44 bc 
201635B011 bmr  7.04 abc 5.60 abc H(3-6) 6.46 bc 4.39 bc 
201635B012 bmr  6.16 bc 4.68 bc H(3-7) 6.98 abc 5.01 abc 
201635B013 bmr  6.71 abc 4.53 bc H(3-8) 6.46 bc 4.67 bc 

H(1-1) 5.67 bc 5.06 abc H(3-9) 6.69 abc 4.64 bc 
H(1-2) 7.08 abc 1.76 d H(3-10) 6.58 bc 4.06 bc 
H(1-3) 7.25 abc 4.64 bc H(4-1) 6.79 abc 4.51 bc 
H(1-4) 6.96 abc 5.28 abc H(4-2) 7.00 abc 4.92 bc 
H(1-5) 6.70 abc 5.02 abc H(4-3) 7.23 abc 5.13 abc 
H(1-6) 7.09 abc 4.73 bc H(4-4) 6.69 abc 5.38 abc 
H(1-7) 6.35 bc 4.75 bc H(4-5) 6.79 abc 4.98 bc 
H(1-8) 6.71 abc 4.75 bc H(4-6) 6.46 bc 4.80 bc 
H(1-9) 6.45 bc 5.55 abc H(4-7) 6.43 bc 4.98 bc 
H(1-10) 6.62 bc 4.24 bc H(4-8) 5.93 bc 4.61 bc 
H(2-1) 6.72 abc 5.35 abc H(4-9) 5.71 bc 4.47 bc 
H(2-2) 6.53 bc 5.19 abc H(4-10) 6.23 bc 4.55 bc 
H(2-3) 6.94 abc 4.90 bc BRS716 9.30 a 4.64 bc 
H(2-4) 6.48 bc 4.12 bc N52K1009 8.22 abc 6.97 a 

As médias seguidas de letras diferentes na coluna diferem entre si pelo teste Duncan a p < 0,05 
de probabilidade. 

 

 
3.3 Linhagens A e R selecionadas e o desenvolvimento dos híbridos  
 

Híbridos superiores são obtidos de cruzamentos entre genitores de elevada CGC e que 

sejam complementares para loci com elevados desvios de dominância (cruzamentos com 

elevada CEC) (Barelli et al., 2000). É possível verificar que a metodologia FAI-BLUP para a 

seleção dos híbridos também contempla estes requisitos, pois os híbridos selecionados são 

oriundos de linhagens do grupo I (BR007A e CMSXS156A) que apresentaram elevada e 

significativa CGC e que complementaram (CEC elevada e significativa) bem as linhagens do 

grupo II (201635B005, 201635B006, 201635B007, 201635B008, 201635B010, 201635B011 e 

201635B013) também de efeitos de CGC elevados e significativos (Tabela 3). Estes resultados 

também indicam que estes grupos de linhagens são, respectivamente, as de maior potencial 

para melhorarem os grupos A e R, visando a obtenção de novas linhagens melhoradas para a 
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obtenção de híbridos superiores para a produção de etanol de segunda geração. Dessa maneira, 

observou-se que os híbridos H1-5, H1-10, H2-2, H3-2 e H3-8 se destacaram ao ser feito a 

comparação entre o efeito de safras e o efeito de local (experimentos I, II, III e IV). Foi também 

observado que ocorreu variação no desempenho médio destes híbridos quanto às 

características, safras e locais avaliados. 

Os resultados obtidos através do índice FAI-BLUP associados aos obtidos pela análise 

dialélica, corroboram a necessidade e possibilidade de melhorar geneticamente as linhagens dos 

grupos I (A) e II (R) pela piramidação de alelos favoráveis que se encontram nos diferentes 

genitores para cada um destes grupos. Assim, as linhagens que apresentam potencial para uso 

como genitoras para melhorar os grupos A e R são aquelas envolvidas nos cruzamentos que 

produziram os híbridos de maior potencial (selecionados). Desta forma, destacam-se as 

linhagens BR007A e CMSXS156A (do grupo I) e as linhagens 201635B005, 201635B006, 

201635B007, 201635B008, 201635B010, 201635B011 e 201635B013 (do grupo II) para uso 

como genitoras para melhorarem, respectivamente, os grupos de linhagens A e R, visando à 

obtenção futura de híbridos superiores com melhor desempenho para produção de etanol de 

segunda geração.  

É preciso levar em consideração a característica altura de planta em sorgo, pois esta é 

controlada por quatro genes braquíticos independentes, Dw1, Dw2, Dw3 e Dw4, com 

fenótipo de planta alta, sendo parcialmente dominante sobre o de plantas baixas (Quinby, 

1974). Plantas altas 0-anão podem chegar a 4 metros de altura enquanto tipos 4-anão podem 

ter somente um metro. É possível que ocorra epistasia recessiva na manifestação do efeito 

aditivo combinado, de dois ou mais genes para as demais características avaliadas. Ou seja o 

fenótipo observado dos híbridos pode não ser é explicado e nesse caso, o efeito combinado 

desses genes sobre um fenótipo não pode ser predito, a partir da soma dos seus efeitos 

individuais (Falconer; Mackay, 1996). A maioria dos estudos de herança dos caracteres 

quantitativos considera apenas os efeitos aditivos e de dominância nos modelos genético-

estatísticos e desconsideram a epistasia por julgá-la um fenômeno raro e de pouca 

importância, mesmo que as análises não forneçam um teste válido para tal suposição 

(Kearsey; Jinks, 1968).  

 O melhoramento de sorgo biomassa deve ser feito individualmente em cada grupo de 

linhagens (restauradoras - R ou macho-estéreis - A), sendo o melhoramento das linhagens 

macho-estéreis feito em suas linhagens isogênicas (linhagens B) e, posteriormente, introduzida 

a macho-esterilidade genético-citoplasmática. Portanto, a identificação de genitores de cada 

grupo (R e A) que doem alelos que exerçam efeitos desejáveis nos dois locais é uma estratégia 

promissora para o desenvolvimento de futuros híbridos com ampla adaptabilidade para estes 
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caracteres. Devido a presença da macho-esterilidade genético-citoplasmática nas linhagens A, o 

cruzamento entre linhagens macho-estéreis (A) é inviabilizado. Portanto, o melhoramento das 

linhagens A deve ocorrer através de suas mantenedoras, linhagens isogênicas B, que 

apresentam citoplasma fértil. Neste caso, cruzamentos múltiplos devem ser realizados para 

reunir os alelos favoráveis para todos os caracteres em uma única população. Cruzamentos par 

a par das linhagens mantenedoras (B), com base nas linhagens A selecionadas, devem ser 

realizados. Tais cruzamentos podem ser feitos manualmente pela emasculação de uma das 

linhagens e uso do pólen da outra.    

 

4. CONCLUSÃO 

 

O uso da análise dialélica parcial é promissor para o programa de melhoramento de 

sorgo biomassa para a produção de etanol de segunda geração. 

Há existência de variabilidade genética tanto entre as linhagens A quanto R que pode 

ser explorada através da piramidação de seus alelos favoráveis, visando o desenvolvimento de 

híbridos superiores para produção de etanol de segunda geração. 

Cruzamentos múltiplos devem ser realizados visando reunir os alelos favoráveis para os 

caracteres avaliados em novas linhagens macho-estéreis e restauradoras de fertilidade. 

 Os híbridos H1-5, H1-10, H2-2, H3-2 e H3-8 se destacaram entre os quatro experimentos 

avaliados, observando-se o efeito de safra e local. 
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