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Pos-Graduagao

Andlise frequentista e bayesiana no melhoramento da cana-de-
acucar

Tamys Luiz Fernandes, Elizabeth Fonséca Processi, Flavia Alves da Silva, Alexandre Pio Viana,
Leonardo Siqueira Gloria

A cana-de-acUcar € uma cultura agricola de singular importancia para a agricultura brasileira.
Pesquisas em diferentes locais no melhoramento genético da cultura com clones e cultivares sao
fundamentais para a liberacdo de -cultivares superiores. Os dados experimentais do
melhoramento de plantas sdo transformados em informacdes por meio de inferéncias -
frequentista e bayesianas — que fornecem subsidios para diferentes interpretacdes sobre o valor
genético dos gendtipos. A metodologia de modelos mistos REML/BLUP ¢é utilizada com
frequéncia nos programas de melhoramento genético, devido a versatilidade e confiabilidade do
método. A abordagem bayesiana gera estimacdo de parametros com base em densidade de
probabilidades, utilizando algoritmos inseridos no método Monte Carlo via Cadeia de Markov
(MCMC), que possuem diferentes propriedades de convergéncia. O algoritmo Hamiltoniano é
uma geracao subsequente de algoritmos de simulacdo bayesiana, que melhora a predicao
quando a caracteristica ndo apresenta distribuicdo normal. Pode reduzir fortemente as
autocorrelacoes de iteracdes sucessivas e tende a ser mais rapido na obtencéo da distribuicdo a
posteriori. Desse modo, este projeto propde comparar metodologias bayesianas - utilizando os
algoritmos Amostrador de Gibbs e Monte Carlo Hamiltoniano (HMC) - com a metodologia
REML/BLUP na avaliagdo das variaveis — produtividade (ton/ha), teor de soélidos soluveis,
acucares totais recuperaveis, acucares redutores e fibra — além da estimacdo componentes
genéticos de cultivares e clones de cana-de-acUcar. Serdo utilizados dados de colheita de trés
experimentos instalados nos municipios de Miracema, Bom Jesus do Itabapoana e Santo Antdnio
de Padua, localizados na regido Noroeste do estado do Rio de Janeiro. Os experimentos foram
conduzidos de acordo com as especificacfes técnicas para a cultura da cana-de-aclUcar. As
colheitas foram realizadas em dois cortes, cana planta e cana primeira soca, sendo avaliadas as
cultivares RB966928 (RB855156xRB815690), RB867515 (RB454x?), RB855536 (SP70-
1143xRB72454), RB969017 (F36-819x?) e os clones RB006995, RB058046 e RB098022. O
método REML/BLUP sera aplicado por meio do procedimento PROCMIXED no software SAS. As
avaliacdes bayesianas serao realizadas no software RStudio, empregando o pacote, empregado
o pacote MCMCglmm :: MCMglmm. A convergéncia da cadeia de Markov sera testada pelo
critério de Geweke, usando o pacote coda :: geweke.diag. Espera-se que a metodologia HMC
seja validada e que haja diferenca na precisdo das estimativas das variaveis analisadas pelas
diferentes metodologias.
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