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RESuUMO

Mapeamento de QTLs e estudo da interacdo entre QTLs, ambieas e cortes em
cana-de-acucar, usando a abordagem de modelos mistos

Os programas de melhoramento da cana-de-agUcar demandatmeggamente 12 anos para
a obtencao de um novo cultivar. Assim, os marcadores malezipodem ser usados como uma
ferramenta valiosa, uma vez que possibilitam o estudo datatgra genética de caracteres quantita-
tivos, ajudando a reduzir este tempo. Embora a cana-dedagéj@a uma cultura perene, para a qual
o desempenho genotipico é avaliado através de ensaioslestdbs ao longo de diferentes locais
e cortes, a maior parte dos estudos de mapeamento de QTla megisténcia de interacdo entre
QTLs, corte e local (QTLx H x L). Neste contexto, o presente trabalho apresenta umaéggtra
que foi desenvolvida para a deteccédo de QTLs em cana-deracdm base em modelos mistos e
mapeamento por intervalo, considerando diferentes asisitle (co)variancia que permitem supor
heterogeneidade de variancias genéticas e existénciardéacdes genéticas entre cortes e locais.
A metodologia de modelos mistos foi aplicada aos dados depapalagéo segregante obtida a
partir do cruzamento entre dois cultivares pré-comerclaisana-de-acglcar, constituida por 100
individuos avaliados em dois locais (Piracicaba e Jau, &RilBe em trés cortes para producao
(toneladas de cana por hectare, TCH), producdo de acuceidqttas de Pol por hectare, TPH),
porcentagem de fibra e Pol (teor de sacarose). A andlisef@tesultou na selecdo do modelo
ndo-estruturado, que assume heterogeneidade de vasi&gnekisténcia de correlagdo genética es-
pecifica para cada combinacéo de corte e local, para todasadeares avaliados. Na analise de
mapeamento, foram detectados 50 QTLS, incluindo 14 QTLas pa@H, 15 para TSH, 10 para Pol
e 11 para Fibra. Além disso, os resultados mostram que daestis interacdes entre QTL e corte
(QTL x H), QTL e local (QTLx L) e QTL, corte e local (QTLx H x L) foram importantes para
todos os caracteres avaliados. Do total de QTLs identifga@® (66 %) apresentaram algum tipo
de interacdo e apenas 17 (34 %) mostraram mesmo efeito srdieentes combinacdes de corte
e local. Estes resultados fornecem informacdes impodaaea o entendimento da base genética
de caracteres quantitativos relacionados com producaw ddéesacarose em cana-de-agucatr.

Palavras-chave: Polipléides; Progénie de irméos conglbtapa genético integrado; Analise mul-
tiponto; Mapeamento por intervalo; QTL E
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ABSTRACT

A mixed-model QTL analysis for sugarcane multiple-harvestiocation trial data

Sugarcane breeding programs take at least twelve yearvétogenew commercial cultivars.
Thus, molecular markers can be used as a valuable tool $iegeffer the possibility to study the
genetic architecture of quantitative traits, helping tduee this time. Although the performance
of genotypes in sugarcane breeding programs has been ®dhheoss a range of locations and
harvest years, since sugarcane is a perennial crop, mahg QffL detection methods ignore QTL
by harvest by location interaction (QTk H x L). In this work, a strategy for QTL detection
in sugarcane was developed, based on mixed models andahteapping, considering different
(co)variance structures for the modeling of heterogengmungtic variances and genetic correla-
tions between harvests and locations. The mixed model appwas applied to a data set provided
by a segregating population developed from a cross betweepite-commercial Brazilian culti-
vars, consisted of 100 individuals planted in two location2003 (Piracicaba and Jau, SP, Brazil)
and evaluated in the first, second and third subsequentstgrears for cane yield (tonnes of cane
per hectare, TCH), sugar yield (tonnes of sugar per hect&@hl), fiber percent and Pol (sucrose
content). Phenotypic analysis provided the selection efuhstructured model, which allows the
assumption of heterogeneity of variance and presence @afgpgenetic correlation for each com-
bination of harvest and location. In the QTL mapping proced&0 QTLs were detected, including
14 QTLs for TCH, 15 for TSH, 10 for Pol and 11 for Fiber. In adulit, the results show that QTL
by harvest (QTLx H), QTL by location (QTLx L) and QTL by harvest by location (QTk H x
L) interaction effects were important for all evaluatedtsaFrom the total of QTLs identified, 33
(66%) had some interaction and only 17 (34%) showed stafdetsfacross the different combina-
tions of harvest and location. These results can providieiLiséormation to understand the genetic
control of complex traits related with sugarcane produrctind sucrose content.

Keywords: Polyploids; Full-sib progeny; Integrated ligkemap; Multipoint analysis; Interval map-
ping; QTL x E
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