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RESUMO 

Popularmente conhecida como faveira, Parkia platycephala é uma espécie nativa 

de elevado potencial nutritivo e ecológico, entretanto, estudos sobre estrutura 

genética de populações da espécie ainda são inexistentes. Diante disto, objetivou-

se com o trabalho estimar a variabilidade genética, parâmetros genéticos e a 

distância genética em teste de procedências e progênies de P. platycephala, a partir 

de caracteres quantitativos. O teste foi delineado em blocos casualizados, com 45 

progênies de três procedências/populações. Os caracteres quantitativos avaliados 

foram altura (ALT, m), diâmetro ao nível do solo (DNS, mm) e diâmetro abaixo da 

primeira bifurcação (DAB, mm) das plantas. Os dados foram submetidos a análise 

de REML/BLUP, a partir da qual, foram obtidas as estimativas de parâmetros 

genéticos, correlações genéticas, BLUPs, ganhos genéticos e tamanho efetivo 

populacional. Adicionalmente, estimou-se a divergência genética entre progênies 

via BLUP, a partir da distância de Mahalanobis, e em seguida, as progênies foram 

agrupadas empregando os métodos de agrupamento UPGMA, Tocher e análise de 

componentes principais. As estimativas de herdabilidade individual no sentido 

restrito (ℎ2
𝑟) e dentro progênies (ℎ2

𝑑
) variaram de baixa a moderada (0,00 a 0,39), 

sendo os maiores valores observados para o caractere DNS (0,32 e 0,39, 

respectivamente). Os valores de coeficiente de variação genética individual (𝐶𝑉𝑔𝑖(%)) 

e entre progênies (𝐶𝑉𝑔𝑝(%)) indicam existência de variabilidade genética entre e 

dentro de população. Os valores 𝐹𝑆𝑇 demonstraram baixa a moderada diferenciação 

genética entre as três populações. As correlações genéticas entre os caracteres 

foram todas positivas e significativas. A maior e menor distância genética foi 

observada entre as progênies SG18 e SG21 (7,29) e EG5 e BJ42 (0,10), 

respectivamente. Os coeficientes de correlação cofenético (CCC>0,80) indicaram 

boa representatividade entre a matriz de dissimilaridade e os métodos de 

agrupamento. Os resultados obtidos mostram que há variabilidade genética entre 

as procedências e progênies estudadas, logo, o teste de procedências e progênies 

pode ser explorado para fins de conservação, bem como para programas de 

melhoramento genético da espécie.   

Palavras-chave: Conservação genética. Dissimilaridade genética. Parâmetros 

genéticos. Recursos genéticos florestais.   



 

 

 

  



 

ABSTRACT 

 

Popularly known as faveira, Parkia platycephala Benth is a species native to Brazil 

with significant nutritional and ecological potential; however, studies on the genetic 

structure of populations are still lacking. Thus, the objective of this study was to 

estimate the genetic variability, genetic parameters, and genetic distance in a P. 

platycephala provenance and progeny test. The test was established using a 

randomized block design, with 45 progeny from three provenances. The evaluated 

quantitative traits include tree height (HEI), diameter at ground level (DGL), and 

diameter below the first bifurcation (DFB). The data were submitted to REML/BLUP 

analysis, from which estimates of genetic parameters, genetic correlation, BLUPs, 

genetic gains, and effective population size were obtained. Additionally, genetic 

divergence between progeny via BLUP was estimated based on the Mahalanobis 

distance. Progeny were then grouped using UPGMA, Tocher’s optimization method, 

and principal component analysis. Estimates of individual narrow-sense heritability 

(ℎ𝑟
2) and within progeny heritability (ℎ𝑑

2) ranged from low to moderate (0.00 a 0.39), 

with the highest values observed for DGL (0.32 for ℎ𝑟
2 and 0.39 for ℎ𝑑

2). The 

coefficient of individual (𝐶𝑉𝑔𝑖(%)) and between progeny genetic variation (𝐶𝑉𝑔𝑝(%)) 

indicate the existence of genetic variability between and within provenances. The 

𝐹𝑆𝑇 values demonstrate low to moderate genetic differentiation among the three 

populations, and genetic correlations between traits were all positive and significant. 

The greatest genetic distance was observed between progeny SG18 and SG21 

(7.29) and the shortest between EG5 and BJ42 (0.10). The cophenetic correlation 

coefficients (CCC>0.80) indicate good representativeness between the dissimilarity 

matrix and the grouping methods. The results show that there is genetic variability 

between the studied provenances and progeny; therefore, further analysis can 

assess the use of the test in conservation and breeding programs for the species. 

 

Keywords: Genetic conservation. Genetic dissimilarity. Genetic parameters. Forest 

genetic resources. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Parkia platycephala Benth., popularmente conhecida como faveira, fava de 

bola e visgueiro, é uma espécie florestal nativa com ampla distribuição nas regiões 

Norte e Nordeste do Brasil (COSTA et al., 2011; LORENZI, 2013). A espécie possui 

potencial econômico, social e ecológico, dada a potencialidade nutritiva 

apresentada pelos frutos, cuja principal finalidade é a nutrição animal (ARAÚJO et 

al., 2019), e no que se refere aos seus aspectos ecológicos, é uma espécie chave 

para compor programas de restauração florestal da região, por ser pioneira, fixadora 

de nitrogênio e que cumpre o papel de facilitadora para desenvolvimento de outras 

espécies (CABRAL, 2017; LORENZI, 2013). Apesar do seu potencial ainda não há 

informações sobre diversidade e estrutura genética de populações de P. 

platycephala, logo, verifica-se a necessidade de tais informações, pois estas são 

indispensáveis para o delineamento de estratégias visando tanto programas de 

conservação como de melhoramento genético. Além disso, as informações obtidas 

com o estudo fornecerão subsídio para a caracterização e identificação do centro 

de origem da espécie (VALIVOV, 1926).  

Parkia platycephala apresenta a autoincompatibilidade como mecanismo 

favorável para a reprodução cruzada (COSTA et al., 2011), e por se tratar de um 

mecanismo fisiológico responsável por favorecer a alogamia e a diversidade 

genética, tem sido alvo de estudo para muitos pesquisadores como melhoristas e 

geneticistas de plantas (IWANO; TAKAYAMA, 2012). Quanto a sua biologia 

reprodutiva, além de alógama, a espécie é monoica, possuindo flores masculinas e 

hermafroditas na mesma inflorescência (COSTA et al., 2011), com síndromes de 

polinização e dispersão primária do tipo quiropterofilia e autocoria, respectivamente 

(PILON et al., 2015; COSTA et al., 2011).  

A conservação e o processo evolutivo da P. platycephala em suas áreas de 

ocorrência natural podem estar comprometidos, tendo em vista os elevados índices 

de desmatamento registrados no país nos últimos anos. Os impactos causados aos 

ecossistemas, tais como a fragmentação, mudanças climáticas, redução no número 

de indivíduos e o isolamento espacial de populações (TLIMAN et al., 1994; 

NASCIMENTO; LAURANCE, 2006), interferem diretamente nos processos básicos 

e essenciais para a evolução das espécies (LOVELESS; HAMRICK, 1984; 

HOLSINGER; GOTTLIEB, 1991), como fluxo gênico, deriva genética, isolamento 
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reprodutivo, endogamia, mutação e seleção natural (VENCOVSKY et al., 2007; 

KAGEYAMA et al., 1998). Diante deste cenário, a implantação de testes de 

procedências e progênies para espécies florestais nativas é uma boa estratégia 

para garantir a permanência da variabilidade genética fora do ambiente natural da 

espécie, via conservação de germoplasma ex situ, o qual também poderá servir de 

população base para programas de melhoramento florestal (SHIMIZU et al., 1982; 

VENCOVSKY, 1987;KAGEYAMA et al., 2003; ROCHA et al., 2009; AGUIAR et al., 

2020). Além disso, tais testes permitem analisar a variabilidade genética para 

caracteres adaptativos, como taxa de sobrevivência e frutificação, e de crescimento 

ao longo do tempo (FREITAS et al., 2008; ZARUMA et al., 2015), identificar a 

variabilidade causada por fatores genéticos e ambientais (KAGEYAMA; DIAS, 

1982), além de viabilizar a estimativa de parâmetros genéticos (FALCONER, 1981; 

MENCK et al., 1986; SHIMIZU et al., 1982) e fornecer informações silviculturais da 

espécie (MASTELIN et al., 2010).  

Outro ponto positivo desses testes é a possibilidade de conversão em um 

pomar de sementes (NAMKOONG, 1966; KAGEYAMA; VENCOVSKY, 1983; 

SEBBENN et al., 2009), fator importante ante o atual cenário de demanda por 

sementes de espécies nativas em virtude do desenvolvimento de políticas públicas 

ambientais como o Desafio de Bonn, Acordo de Paris (BRASIL, 2020a) e o Plano 

Nacional de Recuperação da Vegetação Nativa (Planaveg) (BRASIL, 2020b), 

voltadas para a recuperação e reflorestamentos dos milhões de hectares 

degradados. 

Para a implantação dos testes, além do uso de diferentes genótipos, um fator 

indispensável é o conhecimento da diversidade genética da população originada, 

pois esta determinará a capacidade de adaptação da espécie as mudanças 

ambientais (RAJORA; MOSSELLER, 2001; FADY et al., 2016), e direcionar o 

manejo adequado para a conservação eficiente dos recursos genéticos 

(KAGEYAMA, 1987; RAMALHO et al., 2016). Para isto, o uso de técnicas de 

genética quantitativa, tais como estimativas de parâmetros genéticos (ex.: 

herdabilidades e coeficientes de variação genéticos e ambiental) e análise de 

dissimilaridade genética podem ser utilizadas (CRUZ; REGAZZI, 1997; CRUZ, 

2005; CRUZ et al., 2012).  

Baseado na premissa de que o fluxo gênico da espécie via pólen é longo 

(polinização quiropterófila) e via sementes é restrito (dispersão autocórica), espera-
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se encontrar maiores níveis de divergência genética dentro das populações, e alta 

estruturação de famílias dentro das populações.  

Partindo-se do princípio de que o conhecimento da variabilidade genética 

existente em teste de procedências e progênies é indispensável para o 

delineamento de programas de conservação e melhoramento genético 

(KAGEYAMA, 1987; RESENDE, 1991; ETTORI et al., 2006), objetivou-se com o 

trabalho: a) Estimar os componentes de variâncias e parâmetros genéticos a partir 

de caracteres de crescimento vegetativo; b) Verificar a distribuição da variabilidade 

genética entre e dentro de populações de P. platycephala; c) Estimar correlações 

genéticas e fenotípicas entre os caracteres quantitativos avaliados; d) Estimar 

valores genéticos preditos (BLUP’s) para os caracteres de crescimento vegetativo; 

e) Identificar as progênies superiores com base no BLUP; f) Estimar o tamanho 

efetivo populacional do teste de procedências e progênies de P. platycephala; g) 

Estimar ganhos genéticos em diferentes intensidades de seleção; h) Avaliar 

estratégias de seleção afim de subsidiar programas de conservação, melhoramento 

genético e formação do pomar de sementes por mudas (PSM) e i) Avaliar a distância 

genética entre as 45 progênies de P. platycephala.  

O trabalho procura responder as seguintes questões: 1) existe variabilidade 

genética entre e dentro das populações/procedências e progênies para caracteres 

de crescimento (altura e diâmetro)?; 2) Há divergência genética entre as progênies 

estudadas?; 3) O teste de procedências e progênies de P. platycephala apresenta 

potencial para ser transformado em um pomar de sementes?; 4) A base genética 

existente é promissora para o desenvolvimento de programas de conservação e 

melhoramento genético da espécie?  
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2 REVISÃO DE LITERATURA  

 

2.1 Histórico do teste de procedências e progênies de Parkia platycephala 

Benth. 

 

O presente trabalho é uma continuação do projeto intitulado “Definição de 

zonas de coleta de sementes de P. platycephala, no sul do Piauí, com base em 

parâmetros genéticos de caracteres juvenis de progênies” contemplado com auxílio 

financeiro na Chamada universal- MCTI/CNPq Nº 14/2014 (processo n. 

461950/2014-6).  

O referido projeto possibilitou a seleção e coleta de sementes de 45 matrizes 

de P. platycephala (sendo 15 árvores em cada localidade) em áreas de vegetação 

de transição cerrado-caatinga, região sudoeste do Estado do Piauí. 

Em fevereiro de 2017, as mudas produzidas a partir das sementes coletadas 

das 45 matrizes selecionadas foram levadas a campo para instalação do teste de 

procedências e progênies. A área experimental, onde se encontra o teste, está 

localizada no município de Alvorada do Gurgueia-PI, na Fazenda Experimental da 

Universidade Federal do Piauí- Campus Professora Cinobelina Elvas.  

Além do referido aporte financeiro supracitado, a implantação do teste foi 

contemplada com auxílio financeiro na modalidade Bolsa de Pós-Doutorado Júnior 

(PDJ Nº 406863/2017-2), cujo projeto intitula-se “Seleção genética a partir de teste 

de procedências/progênies para estabelecimento de pomar de sementes de Parkia 

platycephala Benth. no sul do Piauí”, concluído em outubro de 2018.   

O grupo de pesquisa cadastrado no CNPq: “Tecnologia, Produção e 

Fisiologia de Sementes e Mudas de Espécies Florestais” da Universidade Federal 

do Piauí, já vem trabalhando e desenvolvendo trabalhos com a referida espécie há 

seis anos, relacionados a Ecofisiologia da germinação de sementes, tratamentos 

pré-germinativos, condições de armazenamento de sementes, qualidade fisiológica 

de sementes e mudas e trabalhos com foco em genética quantitativa (fases iniciais), 

destacando-se o estudo de variabilidade genética em procedências e progênies a 

partir dos caracteres quantitativos juvenis (fase de laboratório, viveiro e campo) 

(dados ainda não publicados), e para tanto, contando com parcerias e auxílio de 

profissionais qualificados das áreas de genética e melhoramento genético. 
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Como para as espécies do Bioma Cerrado e Caatinga, assim como para 

aquelas ocorrentes em áreas de transição cerrado/caatinga, as pesquisas dessa 

natureza ainda são incipientes, para muitas até mesmo inexistentes, é válido 

ressaltar que trabalhos dessa magnitude, além de fornecer informações importantes 

para a espécie, podem impulsionar outras frentes de pesquisas para outras 

espécies nativas com potencial ambiental e econômico (KAGEYAMA, 1997; 

SEBBENN; ETTORI, 2001; SEBBENN et al., 2001; SEBBENN et al., 2007; 

RESENDE et al., 2012). O avanço dos projetos demandaram uma necessidade por 

informações mais robustas, as quais tem como finalidade complementar resultados 

já observados em análises realizadas anteriormente nas fases de plântula 

(laboratório) e muda (viveiro), dentre estas, a realização de análises genéticas 

quantitativa das progênies em condições de campo, e moleculares dos materiais 

genéticos.  

Portanto, neste contexto, se insere o presente trabalho, como uma forma de 

obter informações relevantes sobre a estrutura genética de populações de P. 

platycephala. É válido destacar que, para a espécie, este é um trabalho pioneiro, e 

que conhecimentos sobre a variabilidade genética existente das populações 

naturais ainda não existem.  

 

2.2 Caracterização da espécie  

 

A P. platycephala, conhecida popularmente como faveira, visgueiro ou fava-

de-bolota, é uma espécie de ampla distribuição nas regiões Nordeste e Norte do 

Brasil, com ocorrência no Cerrado e em áreas de transição Cerrado/Caatinga, 

Floresta Amazônica, Mata Atlântica, e regiões elevadas de até 900 m de altitude 

(COSTA et al., 2011; LORENZI, 2013; GOMES et al., 2019). É uma leguminosa 

arbórea de grande potencial ecológico, paisagístico, energético e nutricional. 

Quanto ao seu potencial ecológico podemos destacar a importância da mesma para 

os programas de restauração florestal, pois esta é caracterizada como uma espécie 

facilitadora (CABRAL, 2017), fixadora de nitrogênio (LORENZI, 2013) e geralmente 

utilizada na revegetação de áreas degradadas como adubação verde (BEZERRA et 

al., 2009). 

O potencial nutritivo apresentado pela espécie é devido ao uso dos seus 

frutos na suplementação alimentar de ruminantes devido ao alto teor proteico dos 
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mesmos, prática comum no estado do Piauí na época da seca (ALVES et al., 2007; 

ARAÚJO et al., 2019). Além disso, a espécie também pode ser usada para fins 

paisagísticos e madeireiro, sendo sua madeira útil para caixotaria, tabuados para 

divisões internas em pequenas construções, forros, confecção de brinquedos, bem 

como para lenha e carvão (LORENZI, 2013). 

De porte arbóreo, pode atingir entre oito e 18 metros de altura, com tronco 

curto e cilíndrico, apresentando casca rugosa e descamante (Figura 1A e B) 

(LORENZI, 2013). As folhas são duplamente compostas bipinadas medindo de 10-

12 cm de comprimento (Figura 1C). Seu tipo de inflorescência é em capítulos 

globosos sobre pedúnculo pendentes (Figura 2B) (LORENZI, 2013). 

 

Figura 1- Detalhes da árvore de Parkia platycephala Benth. (A), casca (B) e 
folha (C). 
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A P. platycephala apresenta reprodução anual, com abscisão tardia das 

folhas na seca após a reprodução, cujos eventos reprodutivos, como o período de 

floração, frutificação e dispersão dos diásporos, também ocorrendo no período da 

seca (BULHÃO; FIGUEIREDO, 2002). Seus frutos são indeiscentes (Figura 2D) e 

geralmente são produzidos durante a estação seca, entre os meses de agosto a 

outubro, que também é o período de dispersão de seus diásporos (BULHÃO; 

FIGUEIREDO, 2002). É um fruto do tipo achatado, glabro, frequentemente enrolado 

(Figura 2D), de 10-22 cm de comprimento, podendo conter cerca de 28-38 

sementes por fruto, estando estas organizadas no interior do fruto em duas fileiras 

(LORENZI, 2013). Sua dispersão primária é do tipo autocórica (PILON et al., 2015), 

sendo, as sementes disseminadas por animais domésticos (ruminantes) que 

consomem suas vargens (LORENZI, 2013). 
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Figura 2- Detalhes da floração da árvore de Parkia platycephala Benth. (A), 
inflorescência (B e C), frutos oriundos de uma mesma inflorescência (D) e 

semente (E). 

 
 

Suas flores são inseridas em capítulos globosos (Figura 2A), e dividem-se 

em dois tipos: as do ápice do capítulo são funcionalmente masculinas e produtoras 

de néctar (Figura 3C e 3E) e as da periferia são hermafroditas (Figura 3B), com os 

grãos de pólen agrupados em polínicas (Figura 3C) (COSTA et al., 2011; OLIVEIRA, 

2015). Segundo Costa et al. (2011), uma característica de grande relevância 

apresentada pela espécie é o mecanismo de autoincompatibilidade, que favorece a 

reprodução cruzada. Sua antese é noturna, com início por volta das 17h00min, na 

qual as flores permaneceram receptivas por uma noite e ao amanhecer entram em 
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processo de pós-antese, sendo o recurso ofertado aos visitantes florais, o néctar 

produzido pelas flores centrais (COSTA et al., 2011). 

 

Figura 3- Morfologia da inflorescência da espécie Parkia platycephala Benth., 
capítulos globosos sobre pedúnculos pendentes (A), flores da periferia não 

produtoras de néctar (parte inferior do capítulo) (B), flores do ápice 
produtoras de néctar (C), flor do disco (D), flores masculinas do ápice (E) e 

estames, destaque de suas estruturas (F).  

 
 

De acordo com Alves et al. (2007), a produção de frutos da espécie é variável 

entre árvores e de ano para ano,  com produção anual de 1208 kg ha-1 no estado 
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do Piauí, principalmente concentrada de setembro a novembro, o que corresponde 

a uma produção média de 26 kg ano-1 por planta. Suas sementes possuem formato 

elíptico, com coloração marrom e pleurograma bem visível (Figura 2E), com 

comprimento variando de 7,30 a 9,29 mm, de 4,20 a 5,60 mm para largura e de 2,70 

a 3,63 para espessura (CARDOSO et al., 2017). 

Os principais agentes polinizadores de P. platycephala são os morcegos e 

abelhas, sendo o primeiro identificado como o agente polinizador efetivo (COSTA 

et al., 2011). Além desses polinizadores, a unidade de polinização (o capítulo) 

também é visitada por pequenos insetos como vespas, moscas e mariposas, os 

quais atuam como pilhadores de néctar e grãos de pólen (COSTA et al., 2011) 

(Figura 4). As espécies de morcegos registradas em interação com a espécie em 

estudo foram Phyllosteomus haspatus, Carolia tersticillata e Glossephaga soricina 

(COSTA et al., 2011). Albuquerque e Mendonça (1996) relataram casos de 

interação de P. platycephala com abelhas da família Anthophoridae dos gêneros 

Centris e Xylocopa e um exemplar de Ptilotopus maranhensis Ducke. Outros 

trabalhos confirmam tipos de polinização como quiropterofilia, melitofilia e 

entomofilia para P. platycephala (HOPKINS, 1984; SANTOS- FILHO et al., 2016). 
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Figura 4- Abelha visitando as flores masculinas do ápice da inflorescência 
de Parkia platycephala Benth..  

 

 
 
2.3 Atual situação da degradação do Bioma Cerrado e áreas de transição 

Cerrado/Caatinga e suas implicações na conservação genética dos 

fragmentos florestais remanescentes  

 

As ações antrópicas nas áreas remanescentes de florestas naturais estão 

cada vez mais intensas, e isso é uma grande preocupação quando se trata da 

preservação da biodiversidade existente (SOUSA et al., 2015). No que se refere a 

flora, starts de alerta para algumas espécies já foram realizados em virtude de 

explorações irracionais, seja para o consumo com fins madeireiro e energético 

(lenha e carvão) ou mesmo pela remoção da vegetação nativa para ampliação de 

áreas de cultivo, pastagens e desenvolvimento urbano (SIQUEIRA et al., 1993; 
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SEBBENN et al., 1998; SEBBENN et al., 2007; ARAÚJO et al., 2014; SILVA et al., 

2014; KUBOTA et al., 2015; ZARUMA et al., 2015; OTSUBO et al., 2015). 

No ano de 2015, conforme o relatório apresentado pela Organização das 

Nações Unidas para Alimentação e Agricultura (FAO, 2015), o Brasil ganhou um 

destaque negativo por apresentar maior perda de áreas de floresta por ano, uma 

informação bem preocupante no que se refere à conservação da biodiversidade. O 

Brasil é um país detentor de uma diversidade biológica inigualável distribuída entre 

seus biomas, e dentre estes, o Cerrado merece grande destaque tanto por ser 

considerado um dos hotspots mundiais de biodiversidade, reconhecido pela savana 

mais rica do mundo, bem como pela sua elevada degradação e significativa perda 

de habitat nos últimos anos (BRASIL, 2020c).  

O Cerrado é um bioma brasileiro com extensão territorial correspondente a 

24% da área nacional, equivalendo a 2.036.448 km² (BARROSO et al., 2017). 

Conforme informações do Ministério do Meio Ambiente (BRASIL, 2020c) é o bioma 

brasileiro que mais sofreu alterações com a ocupação humana, as quais são 

resultantes principalmente da expansão agrícola e extrativismo irracional da 

madeira como fonte de energia. Atividades de desmatamento intensivo identificados 

nos últimos anos se tornaram o grande gargalo quando se visa a preservação e 

conservação da fauna e flora remanescente, o que torna-se ainda mais crítico 

quando se observa o desenvolvimento agrícola desenfreado que ocorre na região 

do MATOPIBA (Maranhão, Tocantins, Piauí e Bahia) em áreas de Cerrado e de 

transição Cerrado-Caatinga (ecótonos) (BOLFE et al., 2016)  

Por ser constituída mais recentemente como a “nova fronteira agrícola”, a 

rica flora dessa região é alvo de desmatamentos para implantação de novos cultivos 

agrícolas (ex. soja, e algodão) e desenvolvimento da pecuária (BOLSON, 2018). 

Estimativas demonstram que cerca de 50% do bioma Cerrado já foi convertido para 

outros usos nos últimos 50 anos (BUSTAMANTE, 2015). Diante de tal cenário, as 

espécies de plantas e animais que ocorrem nesse bioma podem entrar em extinção 

(BRASIL, 2020d). Fernandes e Pessôa (2011) relataram que se os níveis de 

desmatamento do referido bioma permanecessem no mesmo ritmo da época de seu 

estudo, a cada quatro décadas seria devastados 40 mil km² de vegetação.  

O Cerrado piauiense, que abrange as áreas naturais de ocorrência de P. 

platycephala, objeto de estudo da presente pesquisa, está localizado na fronteira 

agrícola do MATOPIBA. Em estudo na mesorregião Sudoeste Piauiense, verificou-
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se que o percentual existente de áreas de vegetação nativa foi reduzido para 45,56 

% da área original, no ano de 2015 (SANTOS et al., 2017). Ante o atual cenário, o 

bioma Cerrado, assim como as áreas de transição entre estes, encontra-se cada 

vez mais vulneráveis às ações antrópicas, o que pode resultar em perdas drásticas 

de biodiversidade de flora nativa. Nesse contexto, ressalva-se a importância de se 

realizar pesquisas com as espécies nativas deste bioma, a partir das quais será 

possível definir estratégias de manejo e conservação genética das espécies visando 

a redução do impacto da antropização.  

De acordo com Sebbenn (2006), a fragmentação florestal e corte seletivo de 

árvores (exploração ilegal) provocam alterações na demografia e sistema 

reprodutivo da espécie, uma vez que o seu tamanho populacional de reprodução é 

afetado. Além disso, a fragmentação também resulta em desconectividade, 

isolamento reprodutivo (FUCHS et al., 2003), redução de fluxo gênico, uma vez que 

a eficiência de agentes polinizadores e dispersores é reduzida (YOUNG et al., 

1996), favorecimento de deriva genética e aumento de endogamia dentro de 

populações (KAGEYAMA et al., 1998), o que resulta no acréscimo de carga 

genética fixada (SOUZA, 2001), redução do fitness (FISHER et al., 2000) e aumento 

do risco de extinção para populações pequenas isoladas (NEWMAN; PILSON, 

1997). 

Logo, partindo-se do princípio de que a distribuição geográfica, sistema 

reprodutivo, fluxo gênico (HAMRICK, 1983) e todos os demais fatores anteriormente 

mencionados resultantes da fragmentação, afetam negativamente a estrutura 

genética populacional. Estudos genéticos com a flora dessas áreas de cerrado e 

transição (ecótonos) são fundamentais para a manutenção da diversidade genética, 

processo evolutivo e adaptativo dessas espécies, além de contribuírem com a 

definição de programas de conservação genética e melhoramento genético se 

houver interesse (RODRIGUES, 2015). 

 

2.4 Estimativa de parâmetros genéticos a partir da genética quantitativa  

 

Nas últimas décadas, o foco das pesquisas nacionais tem sido voltado para 

o estudo da diversidade genética em populações de plantas nativas para seu uso 

na recuperação florestal. Contudo, para espécies do Cerrado essas estimativas de 
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parâmetros genéticos e fenotípicos ainda são escassas na literatura (MARIANTE et 

al., 2008), a exemplo da P. platycephala. 

Quando se visa a realização de medidas como conservação e recuperação 

de áreas degradadas, informações ecológicas e genéticas das espécies precisam 

ser levadas em consideração (KAGEYAMA et al., 2003; GOIS et al., 2018). De 

acordo com GERBER (2017), para o estabelecimento de bancos de germoplasma 

advindos de coleta de sementes de populações naturais é necessário previamente 

a determinação da natureza, magnitude e distribuição da variação genética entre e 

dentro dos fragmentos remanescentes, a fim de identificar a ocorrência ou não de 

parentesco entre indivíduos e similaridade genética entre populações. 

A avaliação da variabilidade genética existente é indispensável por estar 

relacionada com a capacidade evolutiva e a adaptação das espécies às variações 

nas condições ambientais (RAJORA; MOSSELLER, 2001). A estrutura genética de 

uma população, ou seja, seu padrão de variação entre e dentro de populações, é 

resultante de fatores como mutação, fluxo gênico (pólen e semente), deriva 

genética, seleção natural (LOVELESS; HAMRICK, 1984; KAGEYAMA et al., 1998; 

SOUSA et al., 2015), distribuição geográfica, sistema de reprodução, grupo 

ecológico e tamanho populacional (HAMRICK, 1983). 

Antes da década de 1960, estudos de diversidade genética eram 

quantificados exclusivamente por meio de caracteres quantitativos 

(HATTEMER,1991; FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1996). Com o passar dos anos, 

técnicas moleculares também foram e estão sendo introduzidas e utilizadas como 

ferramentas adicionais (SOUSA et al., 2015), pois acessam informações a nível do 

genoma, o que proporciona maior robustez e assertividade as análises. A genética 

quantitativa está relacionada com os estudos dos caracteres quantitativos, 

enfatizando tanto a sua hereditariedade como a sua variação (FALCONER; 

MACKAY; 1996; VENCOVSKY et al., 2001; CRUZ, 2005). De acordo com Resende 

et al. (2000), o emprego de métodos que permitem predizer o valor genético de um 

indivíduo, por mediação de suas características fenotípicas é uma alternativa 

promissora para a determinação do efeito genético.  

Além da predição, a aplicação desses métodos também possibilita a 

obtenção de informações relacionados a estrutura genética das populações, assim 

como suas variâncias genéticas inter e intrapopulacionais (DIAS; KAGEYAMA, 

1991). A partir das quais, é possível realizar delineamento de estratégias de 
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amostragem da variabilidade genética e utilização dos modelos genéticos-

estatísticos corretos para realização das estimativas de parâmetros genéticos 

(SOUZA et al., 2003).  

Os parâmetros genéticos geralmente estimados em estudos genéticos são: 

coeficiente de herdabilidade (ℎ2), coeficiente de variação genética (𝐶𝑉𝑔) e ambiental 

(𝐶𝑉𝑒), os quais tem como base as variâncias genotípicas, fenotípicas e ambientais 

(𝜎𝑔
2, 𝜎𝑓 

2 𝑒 𝜎𝑒
2, respectivamente) (NAMKOONG, 1979).  

O coeficiente de herdabilidade é um parâmetro indispensável nas análises 

genéticas, pois sua principal função é predizer o quanto da variação fenotípica 

observada em determinado indivíduo é de origem genética, em outras palavras, 

esse parâmetro explica o grau de correspondência entre o valor genético e o 

fenotípico observado (WRIGHT, 1976; FALCONER, 1987; VENCOVSKY; 

BARRIGA, 1992). É uma estimativa altamente dependente de todos os 

componentes de variância, logo, qualquer alteração que ocorre em um desses 

componentes, o seu valor também será alterado (FALCONER, 1989).  

Quanto mais próximo de um for o valor de herdabilidade, maior é o grau de 

correspondência entre o valor fenotípico e o genético (FALCONER, 1987; 

VENCOVSKY; BARRIGA, 1992; PIRES et al., 2011). De acordo com a classificação 

de Resende (2002), valores baixos são aqueles menores do que 0,15, medianos 

valores entre 0,15 e 0,50 e altos aqueles maiores do que 0,50. A herdabilidade no 

sentido restrito (ℎ𝑟
2) tem como finalidade informar o quanto da variância genética vai 

ser transmitida via propagação sexual ao descendente, portanto, útil para o 

melhoramento (VENCOVSKY, 1969). Segundo Zobel e Talbert (1984) e Resende 

(2002), esses valores podem variar de acordo com a população estudada, o tipo de 

caractere avaliado, método de estimação, diversidade da população, tamanho 

amostral, nível endogâmico, precisão na condução do experimento, coleta de 

dados, espécie, a idade de avaliação e condições do ambiente. 

Outro parâmetro comumente utilizado, o coeficiente de variação genético 

(𝐶𝑉𝑔) indica a variabilidade genética de um dado caractere de interesse a nível 

individual e de progênies (RESENDE et al., 2000). Para este parâmetro, quanto 

maior for o valor adquirido, maior será a variabilidade genética dos indivíduos 

(FERREIRA et al., 2016), onde valores de 𝐶𝑉𝑔 acima de 7% são considerados altos 

(SEBBENN et al., 1998). Estimativas de parâmetros genéticos a partir de caracteres 
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quantitativos são bastante utilizados para quantificação de variabilidade genética 

em espécies florestais nativas e exóticas, a exemplos os trabalhos com Dipteryx 

alata Vog. (SIQUEIRA et al., 1993), Myroxylon peruiferum L.F. Allemão  (SEBBENN 

et al. 1998), Balfourodendron riedelianum (Engler). (SEBBENN et al., 2007), Hevea 

brasiliensis (Willd ex Adr. de Juss.) Muell.-Arg. (COSTA et al., 2008), Pinus caribaea 

var. caribaea (SILVA et al., 2012), Astronium graveolens Jacq. (ARAÚJO et al., 

2014), Hymenaea courbaril L. (SILVA et al., 2014), Balfourodendron riedelianum 

(Engler). (KUBOTA et al., 2015), Dipteryx alata Vogel. (ZARUMA et al., 2015), 

Myracrodruon urundeuva Fr. All., Astronium fraxinifolium Schott., Terminalia 

argentea Mart. (OTSUBO et al., 2015), Myracrodruon urundeuva Fr. All. 

(BERTONHA et al., 2016) e Euterpe oleracea Mart. (YOKOMIZO et al., 2016). 

Entretanto, até a presente data, não existem relatos na literatura de estudos 

sobre parâmetros genéticos, variabilidade e diversidade genética de P. platycephala 

em testes de procedências e progênies em condições de campo. 

 

2.5 Métodos multivariados para a caracterização da divergência genética  

 

Além de informações relacionadas à existência de variabilidade genética 

entre indivíduos, conhecer o grau de divergência genética entre eles é essencial, 

seja para manutenção quanto para o aumento da variabilidade genética detectada 

(SOUZA, 2001). De acordo com o autor, tais informações servem de base para o 

delineamento de estratégias reprodutivas, evitando assim o cruzamento entre 

indivíduos geneticamente similares. Informações de dissimilaridade genética 

proporciona a obtenção de indivíduos mais produtivos em virtude de cruzamentos 

controlados (RAO et al., 1981; HUMPHREYS, 1991; CRUZ et al., 1994; SOUZA, 

2001). 

Estudos de divergência genética para o melhoramento consiste na 

identificação de indivíduos geneticamente diferentes e nos seus cruzamentos, dado 

que estes proporcionam altos efeitos heteróticos e maior variabilidade genética nas 

gerações descendentes (RAO et al., 1981). 

Métodos multivariados comumente utilizados na predição da divergência 

genética são os métodos de agrupamento UPGMA, Tocher e a análise de 

componentes principais (PCA) (CRUZ; REGAZZI, 1997). O princípio básico desse 

tipo de análise de agrupamento é reunir genótipos em grupos diferentes, de tal 
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modo que exista homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre os 

grupos (JOHNSON; WICHERN, 1992; CRUZ; REGAZZI, 1997; CRUZ; CARNEIRO, 

2004; MANFIO et al., 2012). A escolha de qual método utilizar para fazer o 

agrupamento, ou até mesmo o uso conjunto dos métodos, vai depender do 

pesquisador e do tipo de informação desejada (CRUZ; REGAZZI, 1997). 

Quanto aos métodos de agrupamento usados para tal finalidade, os mais 

comuns são os hierárquicos (UPGMA) e de otimização (Tocher) (RAO 1952; CRUZ; 

REGAZZI, 1997). A priori, para o processo de agrupamento de ambos os métodos, 

é necessário a estimação de uma medida de dissimilaridade genética entre os 

genótipos avaliados, a qual no melhoramento florestal pode ser adquirida 

empregando-se as distâncias Euclidianas e a de Mahalanobis (CRUZ; REGAZZI, 

1997). A distância de Mahalanobis é a medida de dissimilaridade mais usada no 

melhoramento, em comparação a Euclidiana, esta apresenta vantagem por levar 

em consideração informações das variâncias e covariâncias residuais, correlação 

existente entre os caracteres, além de possibilitar análises experimentais com 

repetições (CRUZ et al., 2004; CRUZ et al., 2011).  

No método UPGMA os genótipos ou qualquer unidade amostral são 

agrupados em diversos níveis, de modo que o objetivo final é construir um 

dendrograma (JOHNSON; WICHERN, 1992; CRUZ; REGAZZI, 1997; VICINI; 

SOUZA, 2005), também conhecido popularmente por “árvore” devido as 

ramificações existentes. Segundo Bussab et al. (1990), o dendrograma nada mais 

é do que uma simplificação da matriz de dissimilaridade genética. 

Para a elaboração do dendrograma, leva-se em consideração a ligação 

média não ponderada entre os grupos (CRUZ; REGAZZI, 1997; RESENDE, 2007). 

Para proceder esse agrupamento, primeiramente identifica-se na matriz de 

dissimilaridade os indivíduos mais similares, os quais formam o grupo inicial (CRUZ; 

REGAZZI, 1997). E a partir deste, calcula-se as distâncias do grupo formado em 

relação aos outros indivíduos, e nos estágios mais avançados, a outros grupos já 

formados. Tal processo é realizado repetida vezes na nova matriz de 

dissimilaridade, a qual a cada etapa tem sua dimensão reduzida, finalizando-se 

apenas quando todos os indivíduos estão reunidos em um mesmo grupo (CRUZ; 

REGAZZI, 1997; CRUZ et al., 2004). 

De acordo com Cruz et al. (2012), o número de grupos formados pode ser 

realizado de forma subjetiva por meio de um exame visual, onde a discriminação de 
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grupos ocorre de acordo a percepção de mudanças abruptas nos níveis. Duas 

vantagens deste método é a possibilidade de visualizar as distâncias de 

dissimilaridade dos genótipos mais similares (BERTAN et al., 2006), e a tendência 

a gerar valores altos de coeficiente de correlação cofenética (CCC), o que resulta 

em dendrogramas com menores distorções da representação das medidas de 

similaridades genéticas entre indivíduos (SOKAL; ROHLF, 1962). 

Assim como o agrupamento UPGMA, o de Tocher também tem como base a 

matriz de dissimilaridade obtida a partir da distância de Mahalanobis, sobre esta 

identifica-se o par de genótipos mais similar que irá compor o primeiro grupo, sendo 

a inclusão de novos genótipos baseada no critério de que a média das medidas de 

dissimilaridade intragrupo dever ser menor do que as distância médias intergrupos 

(CRUZ; REGAZZI, 1997). O método quando comparado ao UPGMA é de mais fácil 

interpretação, uma vez que este já define o número de grupos formados e os seus 

componentes, sendo, portanto, o mais indicado quando se trabalhar com grandes 

números de genótipos (ROCHA et al., 2007). Os métodos agrupamentos de 

UPGMA e de Tocher quando usados em conjunto se complementam e impedem 

inferências errôneas quanto a alocação dos genótipos dentro de um dado subgrupo 

(ARRIEL et al., 2006).  

A análise de componentes principais (PCA), quando usada na área 

experimental, possui como finalidades a redução do banco de dados em função da 

eliminação de variáveis redundantes, dispersão gráfica e agrupamento de genótipos 

(RESENDE, 2015). A técnica consiste em converter um conjunto de variáveis 

originais em outro conjunto de variáveis de mesma dimensão denominado 

componentes principais (RAO, 1952; HONGYU et al., 2016). Conforme o autor, o 

principal objetivo do emprego da técnica consiste em explicar a variância e 

covariância de um dado vetor, o qual foi composto de p-variáveis aleatórias por meio 

de componentes principais, e de acordo com estas variâncias realizar o 

agrupamento de indivíduos em função da variação de suas características.  

Essa técnica consiste em apresentar a importância ou variância dos 

componentes principais em ordem decrescente de contribuição do primeiro para o 

último, onde os últimos componentes são aqueles responsáveis por proporcionar 

baixa influência na variância total, podendo até serem descartados da análise 

(CRUZ et al., 2004). A técnica PCA, além de proporcionar o estudo de divergência 

genética de um dado grupo de genótipos por meio do gráfico de dispersão, a técnica 
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também permite verificar a porcentagem de contribuição relativa de cada caractere 

para a variabilidade genética dos genótipos avaliados (CRUZ; REGAZZI; 1997). 
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3 MATERIAL E MÉTODOS  

 

3.1 Coleta de sementes, produção de mudas e descrição da área e 

delineamento experimental  

A coleta das sementes de polinização aberta de P. platycephala utilizadas na 

produção das mudas foi realizada em três populações (Eugenópolis, São Gonçalo 

e Bom Jesus) localizadas em áreas de transição cerrado-caatinga, região sudoeste 

do Estado do Piauí, e em 45 árvores matrizes (15 árvores matrizes/população). Foi 

considerada uma “boa matriz” apenas aqueles indivíduos que apresentaram 

comportamento dominante, caracteres fenotípicos superiores, ausência de 

patógenos, copa bem desenvolvida e boa produção de frutos. A distância mínima 

estabelecida entre as matrizes foi de 100 m, com produção de frutos em uma única 

safra. Todas as árvores matrizes utilizadas para a coleta de sementes foram 

identificadas e georreferenciadas (Figura 5).  
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Figura 5- Localização das populações de Parkia platycephala utilizadas no 
teste de procedências e progênies instalado no mês de fevereiro de 2017, na 
Fazenda Experimental Alvorada do Gurgueia, Alvorada do Gurgueia, estado 
do Piauí, do teste de procedências e progênies, e distribuição espacial das 

45 árvores matrizes amostradas nas áreas de vegetação de transição 
cerrado-caatinga, região sudoeste do estado do Piauí.  
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Após a seleção, identificação e georreferenciamento das árvores matrizes, 

foi realizada a coleta dos frutos por matriz. As sementes de P. platycephala foram 

coletadas no período de agosto a outubro do ano de 2015, em agosto foram 

coletados os frutos das matrizes localizadas em Eugenópolis, enquanto as de São 

Gonçalo e Bom Jesus só tiveram seus frutos coletados no início e no final do mês 

de outubro, respectivamente. Após a coleta, os frutos foram levados para o 

Laboratório de Ecofisiologia Florestal da Universidade Federal do Piauí, Campus 

Professora Cinobelina Elvas, onde foi realizado a limpeza, identificação dos frutos 

por árvore matriz, e armazenados sob condições adequadas até o período de 

produção das mudas. As mudas foram produzidas no Viveiro Florestal da mesma 

Universidade. O protocolo utilizado para produção das mudas foi elaborado com 

base em resultados de pesquisas em andamento, desenvolvidas por membros do 

referido laboratório (SANTOS NETO; DIAS, 2017). As mudas foram levadas a 

campo com seis meses de idade, cujos valores médios de altura e diâmetro do 

coleto foram de 28,5 cm e 6,43 mm, respectivamente.  

O teste de procedências e progênies foi instalado em fevereiro de 2017, na 

Fazenda Experimental Alvorada do Gurgueia (FEAG), pertencente à Universidade 

Federal do Piauí (UFPI), localizada no município de Alvorada do Gurgueia, região 

sudoeste do Estado do Piauí (8° 22' 23,34"S e 43° 51' 24,31"W).  O clima da região 

onde o teste foi implantado é semi-árido quente, classificado como BSh pela 

classificação climática de Köppen-Geiger (KÖPPEN; GEIGER, 1928), com 

precipitação pluviométrica média entre 250 a 750 mm ano-1, distribuída entre os 

meses de novembro a abril e com temperaturas médias mínima de 27 °C e máxima 

de 36 °C (AGUIAR, 2004). A altitude é de 281 m, e o solo da área experimental foi 

classificado predominantemente como neossolo quartzarênico, com relevo plano.  

Os dados climáticos apresentados na figura 6 correspondem as variações de 

chuva e temperaturas no período de janeiro de 2017 (ano de instalação do teste de 

procedência/progênie) a novembro de 2019 (data da avaliação utilizada para o 

estudo). Para a elaboração da figura 6, utilizou-se dados históricos disponíveis no 

Banco de Dados Meteorológicos para Ensino e Pesquisa (BDMEP) do Instituto 

Nacional de Meteorologia (INMET).  
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Figura 6- Diagrama climático da região onde se encontra instalado o teste de 
procedência e progênies de Parkia platycephala Benth., Piauí, Brasil. Dados 
correspondente ao período de janeiro de 2017 a novembro de 2019. Fonte: 

(INMET, 2020) – Estações: 82975 e 82870 do Piauí – PI. 

 

 

Antes do plantio das mudas, foi realizado o preparo da área por meio de 

gradagem e controle de formigas cortadeiras (aplicação de isca formicida). As covas 

foram abertas obedecendo o espaçamento de plantio previamente definido (3 m x 

3,5 m). O experimento foi disposto em delineamento de blocos casualizados, 13 

repetições e uma planta por parcela, totalizando 585 plantas, com 45 progênies de 

P. platycephala oriundas de três procedências/populações (Tabela 1) (Figura 6). 

 

Tabela 1- Coordenadas geográficas e altitude média das três procedências 
de Parkia platycephala Benth., amostradas em áreas de vegetação de 
transição cerrado-caatinga, região sudoeste do estado do Piauí, e utilizadas 
no teste de procedência e progênie instalado em Alvorada do Gurgueia, PI. 

Procedências 
Latitude 

(S) 
Longitude 

(W) 
Altitude 

média (m) 
N° de árvores 

matrizes 

Eugenópolis -PI 9°11’38’’ 44°25’49,2’’ 272 15 (EG1- EG15) 

São Gonçalo- PI 9°11’32,4’’ 44°30’49,2’’ 297 15 (SG16- SG30) 

Bom Jesus - PI 9° 41’00’’ 44°18’57,0’’ 262 15 (BJ31- BJ45) 
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3.2 Coleta de dados e caracteres avaliados  

 

Para avaliar o crescimento e estabelecimento inicial das plantas em campo, 

foi realizado uma avaliação do experimento aos 34 meses. Nesta foram mensurados 

os caracteres silviculturais quantitativos como a altura (ALT, m), diâmetro ao nível 

do solo (DNS, mm) e diâmetro abaixo da primeira bifurcação (DAB, mm). As 

mensurações foram realizadas com auxílio de uma trena graduada (ALT (m)) e um 

paquímetro digital (DNS e DAB (mm)), com precisão de duas casas decimais. Para 

avaliar a adaptação das plantas no local de implantação do teste, determinou-se 

também a taxa de sobrevivência.   

 

3.3 Análises Estatísticas  

 

3.3.1 Modelos mitos ajustados e componentes de variâncias 

Para análise dos caracteres, visando verificar a existência de variabilidade 

genética, estimou-se os componentes de variâncias e parâmetros genéticos 

utilizando o método REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita/melhor predição 

linear não-viesada). Para isto, em ambiente R (R CORE TEAM, 2018), ajustou-se 

dois modelos lineares mistos (Equações 1 e 2), usando o pacote estatístico Sommer 

(PAZARAN, 2016). 

Para a utilização dos modelos lineares mistos ajustados, assumiu-se que as 

progênies avaliadas são progênies de polinização aberta e o grau de parentesco 

entre elas é de meios-irmãos. As análises foram realizadas adotando-se população 

como efeito aleatório, utilizando o modelo estatístico [1] (Equação 1), e como efeito 

fixo, com base no modelo estatístico [2] (Equação 2). Os dois modelos foram 

utilizados com os seguintes propósitos: o modelo [1], estimar a variância genética 

entre populações e, portanto, calcular o 𝐹𝑆𝑇 (diferenciação genética entre 

populações); enquanto o modelo [2] foi utilizado por permitir diferenciar 

estatisticamente as médias dos caracteres estudados entre populações e avaliar as 

variâncias genéticas dentro de cada população. 

- Modelo 1 

𝑦 = 𝑋𝑓 +  𝑍𝑎 +  𝑊𝑏 + 𝑇𝑠 +  𝑒                                                                              (1), 
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em que y é o vetor fenotípico do caráter em análise, f é o vetor dos efeitos 

assumidos como fixos (média geral), a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos 

individuais (assumidos como aleatórios), b é o vetor dos efeitos de blocos 

(assumidos como aleatórios), s é o vetor dos efeitos de populações (assumidos 

como aleatórios) e e é o vetor de resíduos (aleatórios). As letras maiúsculas 

representam as matrizes de incidência para os referidos efeitos.  

-Modelo 2 

𝑦 = 𝑋𝑓 +  𝑍𝑎 +  𝑊𝑏 +  𝑒                                                                                      (2), 

 

em que y é o vetor fenotípico do caráter, f é o vetor dos efeitos de populações 

(assumidos como fixos) somados à média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos 

aditivos individuais (assumidos como aleatórios), b é o vetor dos efeitos de blocos 

(assumidos como aleatórios) e e é o vetor de resíduos (aleatórios). As letras 

maiúsculas representam as matrizes de incidência para os referidos efeitos. 

Vetores contendo os efeitos aleatórios do modelo 2 assumiram distribuição 

normal multivariada, centradas em zero com as seguintes estruturas de variância e 

covariância: 𝐶𝑜𝑣(𝑎, 𝑎′) = 𝐺0 ⊗ 𝐴, 𝑒~DNI(0, I𝜎𝑒
2) e 𝐶𝑜𝑣(𝑎, 𝜀′) = 0, com DNI 

correspondente a distribuição normal independente. Sendo 𝐺0 uma matriz diagonal 

de ordem 3, com 𝜎𝑎1
2 , 𝜎𝑎2

2  e 𝜎𝑎3
2  nas diagonais sendo as variâncias genéticas aditivas 

de cada uma das três populações, e covariâncias (valores fora da diagonal) iguais 

a zero; 𝐴 é a matriz formada pelo denominador dos coeficientes aditivos de 

parentesco de ordem 𝑔 ×  𝑔, sendo 𝑔 o número total de indivíduos; e ⊗ denota o 

produto de Kronecker entre matrizes.  

A qualidade do ajuste dos modelos foi verificada usando o pacote lmerTest 

(KUZNETSOVA et al., 2017), pelo qual teve-se foi extraído e testado os efeitos 

aleatórios e fixos dos modelos, sendo suas respectivas significâncias verificadas 

pelo teste do Qui-quadrado (ꭕ²) a 5% e 1% de probabilidade, utilizando o teste de 

razão de verossimilhança (LTR) (Likelihood Test Ratio). As funções utilizadas para 

testar os efeitos aleatórios e fixos dos modelos foram a “ranova” e “anova”, 

respectivamente.  

Os componentes de variância dos modelos mistos ajustados foram obtidos 

usando o código “$varcomp” do pacote sommer, sendo estes: variância genética 
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entre procedências (𝜎𝑝𝑟𝑜𝑐
2 ) (modelo 1), variância genética aditiva (𝜎𝑎

2), variância 

entre blocos (𝜎𝑏𝑙𝑜𝑐
2 ), variância ambiental (𝜎𝑒

2) e variância fenotípica (𝜎𝑓
2). 

 

3.3.2 Estimativa de Parâmetros genéticos  

 

Após obter as variâncias, estimou-se os coeficientes de herdabilidades e 

variação genética e ambiental. A herdabilidade individual no sentido restrito foi 

estimada de acordo com Lush (1936), e para obter os demais parâmetros utilizou-

se as fórmulas propostas por Namkoong (1979). Para a estimativa de herdabilidade 

individual no sentido restrito (ℎ𝑟
2)  foi utilizada a equação (3), e a herdabilidade dentro 

de progênies (ℎ𝑑
2)  a equação (4). 

ℎ𝑟
2 =  

𝜎𝑎
2

𝜎𝑓
2                                                                                               (3) 

ℎ𝑑
2 =

0,75𝜎𝑎
2

𝜎𝑒
2                                                                                                         (4) 

O desvio padrão da herdabilidade no sentido restrito (ℎ𝑟
2) foi obtido usando a 

função “pin” do pacote Sommer. 

Os coeficientes de variação genética aditiva individual (𝐶𝑉𝑔𝑖(%)), coeficientes 

de variação genotípica entre progênies (𝐶𝑉𝑔𝑝(%)),  e coeficiente de variação 

ambiental (𝐶𝑉𝑒(%)), foram estimados pelas equações (5), (6) e (7), respectivamente.  

𝐶𝑉𝑔𝑖(%) =  
√𝜎𝑎

2

𝑚
· 100                                                                                (5) 

𝐶𝑉𝑔𝑝(%) =  
√0,25 𝜎𝑎

2

𝑚
· 100                                                                                            (6) 

𝐶𝑉𝑒(%) =  
√ 𝜎𝑒

2

𝑚
· 100                                                                                (7) 

 

O coeficiente de variação relativo (𝑏
^

) foi estimado conforme a fórmula 

proposta por Vencovsky e Barriga (1992), como visto na equação (8).  

𝑏
^

=
𝐶𝑉𝑔𝑝(%)

𝐶𝑉𝑒(%)
                                                                                                               (8) 
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Para estimar a acurácia da seleção das melhores de progênies ( �̂�𝑎𝑎), utilizou-

se a equação (9) (RESENDE, 2002).  

�̂�𝑎𝑎 =  √ℎ𝑚
2                                                                            (9)  

onde, ℎ𝑚
2  é a herdabilidade média de progênies, e foi estimada da seguinte forma: 

ℎ𝑚
2 =  

0,25𝜎𝑎
2

0,25 𝜎𝑎
2+𝜎𝑒

2/𝑛𝑏
, onde b corresponde ao número de blocos e n ao número de 

indivíduos por parcela, .  

 
As correlações genéticas (�̂�𝑔) entre os caracteres avaliados foram estimadas 

a partir dos BLUP’s de todos os indivíduos avaliados e as correlações fenotípicas 

(�̂�𝑓) a partir dos dados fenotípicos. Assim como para as demais análises, as 

correlações também foram estimadas no programa R, utilizando o pacote corrplot 

(WEI; SIMKO, 2016), a partir da correlação de Pearson e a significância das 

correlações foram verificadas pelo teste t,  usando a função “rcorr” do pacote Hmisc 

(FRANK; HARRELL JR, 2020).  

Obteve-se os valores genéticos preditos (BLUP’s) para caracteres altura, 

diâmetro ao nível do solo (DNS) e diâmentro abaixo da primeira bifurcação (DAB) 

usando a função “randef” do pacote estatístico Sommer. 

A medida de diferenciação genética entre as populações (𝐹𝑆𝑇) foi estimada 

conforme a fórmula proposta por Resende (2015), a usando equação (10), para a 

qual utilizou-se as variâncias entre e dentro de populações, sendo estas obtidas a 

partir do modelo misto ajustado [1] (equação 1).  

𝐹𝑠𝑡 =
𝜎𝑝𝑜𝑝

2

𝜎𝑝𝑜𝑝
2 +2𝜎𝑎

2 
                                                                        (10) 

onde, 𝜎𝑝𝑜𝑝
2  corresponde a variância entre as populações estudadas e 𝜎𝑎

2, a variância 

genética aditiva. 

 

3.3.3 BLUP’s, ganhos com a seleção e Tamanho efetivo populacional (Ne)  

 

A seleção individual e das melhores famílias foram simuladas com base nos 

valores genéticos preditos (BLUP) estimados para os caracteres altura, diâmetro ao 

nível do solo e diâmetro abaixo da primeira bifurcação. Para obter os valores dos 

BLUP’s foi utilizada a função “randef” do pacote Sommer. Após a obtenção dos 

valores de BLUP’s, o ranking individual dos melhores indivíduos e famílias foi 
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realizado com o auxílio dos pacotes plyr (WICKHAM, 2011) e o dpIyr (WICKHAM et 

al., 2019). 

Para transformar um teste de procedências e progênies em um pomar de 

sementes, de acordo com Sebbenn et al. (2001), o manejo (desbaste) em baixas 

intensidades (proporção selecionada) asseguram um maior valor do tamanho 

efetivo da população do teste (𝑁𝑒). Sebbenn et al. (2007), também recomendam o 

desbaste em baixa intensidade, e segundo os autores, se realizada uma seleção 

dentro de procedências (populações) e progênies, a variabilidade genética existente 

no teste de procedências e progênies será retida, mantida e recombinada no 

período reprodutivo.  

Tendo como base tais recomendações, e visando uma estratégia eficiente de 

seleção que atenda tanto os propósitos de um programa de conservação, como o 

de melhoramento genético para a espécie, foi simulado cenários com diferentes 

intensidades de seleção (proporção selecionada). 

O tamanho efetivo populacional (𝑁𝑒), dentre os parâmetros genéticos 

utilizados, é um dos mais apropriado para se adotar como base na seleção artificial, 

pois altos valores de 𝑁𝑒 asseguram a variabilidade genética existente (SEBBENN 

et al., 2001; AGUIAR et al., 2019). O tamanho efetivo populacional (𝑁𝑒) do teste de 

procedências e progênies de P. platycephala foi estimado utilizando a fórmula 

proposta por Resende e Bertolucci (1995), pela equação (11).  

𝑁𝑒 =  
(4𝑁𝑓�̅�𝑓)

�̅�𝑓+3+(
𝜎𝑘𝑓

2

�̅�𝑓
)

                                                                                                    (11) 

onde, �̅�𝑓 é o número médio de indivíduos selecionados por família; 𝜎𝑘𝑓
2 é a variância 

do número de indivíduos selecionados por família; 𝑁𝑓 é o número de famílias 

selecionadas. 

Como um dos objetivos é transformar o teste de procedências e progênies 

de P. platycephala em um pomar de sementes por mudas, visando tanto a 

conservação como o desenvolvimento de programas de melhoramento, 

adicionalmente, foi estimada a população mínima viável (PMV), ou seja, o número 

mínimo de indivíduos necessários para garantir a conservação genética a curto e 

longo prazo. De acordo com Nunney e Campbell (1993), para atender tais 

exigências, o tamanho efetivo populacional de referência (𝑁𝑓) necessário é de 150 
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e 1.500, respectivamente. A população mínima viável (PMV) foi estimada utilizando 

a equação 12, fórmula proposta por Nunney e Campbell (1993). 

𝑃𝑀𝑉 =  
�̂�𝑒𝑓

�̂�𝑒/𝑛
                                                                                                (12) 

onde, 𝑁𝑒𝑓 corresponde ao tamanho efetivo populacional de referência (150 e 1.500), 

𝑁𝑒 o tamanho efetivo populacional estimado e 𝑛 o número de indivíduos da 

população. 

Para a elaboração dos gráficos utilizou-se o pacote ggplot2 (WICKHAM, 

2016). 

 

3.3.4 Dissimilaridade genética  

 

Em ambiente R (R CORE TEAM, 2018), para avaliar a dissimilaridade 

genética entre as 45 progênies de P. platycephala foi utilizado o pacote estatístico 

Vegan, função” vegdist” (OKSANEN et al., 2018). As análises multivariadas foram 

realizadas a partir dos valores de BLUP’s (RESENDE et al., 2014).  

A medida de dissimilaridade utilizada foi a distância generalizada de 

Mahalanobis (𝐷𝑖𝑖′
2  e 𝐷2). Quando comparada a distância Euclidiana, o uso da 

distância de Mahalanobis tem uma vantagem, pois esta leva em consideração a 

correlação existente entre os caracteres avaliados sendo, portanto, obtida pela 

seguinte expressão (CRUZ; CARNEIRO, 2004): 

𝐷𝑖𝑖′
2 = 𝛿𝑖𝑖′ 

′ 𝛹−1 𝛿𝑖𝑖′                                                                    (13) 

em que, 𝐷𝑖𝑖′
2  é a distância generalizada de Mahalanobis entre os tratamentos i e i’, 

 𝛿𝑖𝑖′
′  = é o vetor com dimensão de p variáveis, sendo dj= Yij – Yi’j para os tratamentos 

i e i’, Yij é a média do i-ésimo tratamento em relação a j-ésima variável, Yi’j  é a média 

do i-ésimo tratamento em relação a j-ésima variável e 𝜓−1  é a matriz inversa de 

variâncias e covariâncias residuais, cujos elementos da diagonal principal são os 

quadrados médios do resíduo (QMR) da análise de variância e os elementos fora 

dela são os produtos médios do resíduo (PMR) entre os pares de variáveis. 
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3.3.4.1 Método Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic Averages 

(UPGMA) 

 

Após submeter os dados à análise multivariada, com base na matriz de 

distância generalizada de Mahalanobis (𝐷2) foi realizado o agrupamento das 

progênies pelo método UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic 

Avarages). Esse método utiliza as médias aritméticas (não ponderadas) das 

medidas de dissimilaridade dos genótipos, evitando assim caracterizar a 

dissimilaridade por valores extremos (mínimo e máximo) entre os genótipos 

considerados para a formação do dendrograma, o qual tem sua a construção 

estabelecida pelos genótipos mais similares.  

A distância entre um genótipo k e um grupo, formado pelos genótipos i e j, é 

dada por: 

𝑑(𝑖𝑗)𝑘 =  
𝑑𝑖𝑘+ 𝑑𝑗𝑘

2
                                                                                          (14) 

em que, 𝑑(𝑖𝑗)𝑘 é dada pela média do conjunto das distâncias dos pares de indivíduos 

(i e k) e (j e k). 

A distância entre dois grupos formados pelos indivíduos (i e j) e (k e l), deu-

se pela média do conjunto, onde os elementos são as distâncias obtidas entre os 

pares de genótipos (i e k), (i e j), (j e k) e (j e l):  

𝑑(𝑖𝑗)(𝑘𝑙) = 𝑚é𝑑𝑖𝑎 {𝑑𝑖𝑘;  𝑑𝑖𝑙;  𝑑𝑗𝑘; 𝑑𝑗𝑙} =   
𝑑𝑖𝑘+ 𝑑𝑖𝑙+ 𝑑𝑗𝑘+ 𝑑𝑗𝑙  

4
                         (15) 

 

3.3.4.2 Método de Tocher   

 

Após submeter os dados a análise multivariada, e com base na matriz de 

distância generalizada de Mahalanobis (𝐷2) foi realizado o método de otimização 

de Tocher para o agrupamento das progênies (RAO, 1952). 

O método, como apresentado acima, requer a obtenção da matriz de 

dissimilaridade. Sobre esta é identificado o par de indivíduos mais próximos. Estes 

formam o grupo inicial e, a partir de avaliações sucessivas, define-se a possibilidade 

de inclusão de novos indivíduos, adotando-se o seguinte critério: a distância média 

dentro dos grupos deve ser menor que a distância média entre grupos (CRUZ et al., 

2011).  
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Neste método, a inclusão de um indivíduo em um grupo sempre aumenta o 

valor médio da distância intragrupo. A decisão de inclusão da progênie no grupo 

baseia-se na condição a seguir: 

𝐷(𝑖,𝑗)𝑘
2

𝑛
≤ 𝛼, inclui-se a progênie no grupo;  

𝐷(𝑖,𝑗)𝑘
2

𝑛
> 𝛼, a progênie não é incluída no grupo.  

em que,  𝐷(𝑖,𝑗)𝑘 
2 = 𝐷𝑖 𝑘

2  + 𝐷𝑗 𝑘
2  é a distância do grupo (i, j) a progênie K; e n é o 

número de genótipos no grupo original (i, j) e α o critério de agrupamento ( é a maior 

dentre as menores distâncias envolvendo cada progênie).  

Determinou-se os grupos por este método utilizando a função tocher do 

pacote estatístico Biotools (SILVA et al., 2017). Além disso, para validar os 

agrupamentos UPGMA e o de Tocher, e verificar se estes foram representativos, 

determinou-se o coeficiente de correlação cofenético (CCC) (SOKAL; ROHLF, 

1962). 

 

3.3.4.3 Análise de Componentes Principais (PCA) 

 

Além dos métodos de agrupamento UPGMA e Tocher, avaliou-se a 

divergência genética entre as progênies pela análise de dispersão dos escores. Os 

valores dos componentes principais e os autovalores foram obtidos usando os 

pacotes FactoMineR (LÊ et al., 2008) e factorextra (KASSAMBARA; MUNDT, 2020) 

funções “PCA” e “get_eigenvalue” em ambiente R (R CORE TEAM, 2018). As 

contribuições percentuais de cada componente principal foram apresentadas nos 

eixos do gráfico de dispersão, onde o eixo horizontal corresponde ao componente 

principal 1 (CP1) e o eixo vertical ao componente principal (CP2).  
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO  

 

4.1 Crescimento inicial e sobrevivência das progênies de P. platycephala  

As progênies de P. platycephala apresentaram, aos 34 meses após o plantio, 

uma altura média de 3,11 m, variando de 3,01 a 3,20 m, sendo a maior altura 

apresentada pelas progênies da população de Bom Jesus (Tabela 2).  

 

Tabela 2- Características de desenvolvimento inicial, altura (m), diâmetro ao 
nível do solo (DNS (mm)), diâmetro abaixo da primeira bifurcação (DAB(mm)) 
e sobrevivência de Parkia platycephala Benth., aos 34 meses em teste de 
procedência e progênies instalado na Fazenda Experimental Alvorada do 
Gurgueia (FEAG), Alvorada do Gurgueia, Piauí. 

Procedências Altura (m) DNS (mm) DAB (mm) Sobrevivência (%) 

Eugenópolis 3,10 61,71 53,54 72,82 

São Gonçalo 3,01 62,59 55,63 63,59 

Bom Jesus 3,20 67,72 60,61 74,35 

Média Geral 3,11 64,09 56,62 70,26 

 

Para o diâmetro ao nível do solo (DNS) observa-se uma variação de 61,71 

mm a 67,72 mm, com média geral de 64,09 mm. Ao observar os valores médios do 

diâmetro abaixo da primeira bifurcação (DAB) por procedência, observa-se estes 

variando de 53,54 mm a 60,61 mm, com média geral de 56,62 mm. Assim como 

para a altura, nota-se que a procedência de Bom Jesus apresentou as maiores 

médias para estes caracteres. O único trabalho encontrado para fins de comparação 

realizado com P. platycephala, cujo tamanho amostral foi 20 indivíduos, apresentou 

aos 4 anos de idade, valores inferiores de altura e diâmetro (2,0 m e 38,47 mm, 

respectivamente) aos observados para as progênies do teste de procedências e 

progênies (ALVES et al., 2016), de acordo com os autores, a taxa média de 

crescimento da espécie varia entre as épocas secas e chuvosas, sendo as maiores 

taxas de crescimento relativo caulinar verificadas no período chuvoso (média de 

0,065 cm mês-1). 

Podemos observar em campo, que na fase juvenil, a bifurcação é um caráter 

fenotípico bem comum apresentado pelas progênies do teste de procedências e 

progênies, contudo, somente após o acompanhamento do seu desenvolvimento em 

idades mais avançadas, será possível caracterizar a bifurcação como uma 

característica particular da espécie, ou se esta é devido a perda de dominância 

apical em função do ataque de formiga cortadeira ou outros insetos (não 
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identificados, apenas registros fotográficos) já verificados em interação com a 

espécie em campo, pois na fase de muda tal característica não foi identificada.  

A taxa de sobrevivência das progênies no teste foi diferente entre as 

procedências/populações, na qual, as progênies da procedência Bom Jesus, além 

de apresentarem melhores crescimento em altura, DNS e DAB, também 

apresentaram maior taxa de sobrevivência (74,35%) (Tabela 2). Taxa de 

sobrevivência similar (80%) foi encontrado para a espécie em áreas de cerrado do 

estado de Tocantins por Alves et al. (2016), a taxa de mortalidade obtida pode estar 

relacionada com o estresse ambiental sofrido ainda no período de aclimatação das 

mudas em campo nos primeiros meses após o plantio, como a escassez de chuvas 

e elevadas temperaturas (Figura 6).  

De acordo com Corrêa e Cardoso (1998), a taxa de sobrevivência 

apresentada pela espécie é considerada média (61 a 80%). Trabalhando com 106 

espécies florestais nativas de ocorrência em áreas de cerrado, Pilon e Durigan 

(2013) também obtiveram uma taxa de sobrevivência média de 70%. Fatores como 

a adaptabilidade ao ambiente, competitividade entre espécies e o desenvolvimento 

do sistema radicular no momento do plantio também podem ter contribuído para o 

aumento da taxa de mortalidade das progênies (CANUTO et al., 2015). 

Outro fator que não pode ser descartado, uma vez que as populações estão 

localizadas em áreas antropizadas ou que em algum momento sofreram 

interferência antrópica, é o nível endogâmico das populações de origem do material 

genético, pois espécies florestais endogâmicas possuem maior dificuldade de se 

adaptar a condições ambientais extremas, o que resulta em baixo desempenho e 

mortalidade antes da fase estacionaria de desenvolvimento (SOUZA, 2001). 

A similaridade edafoclimática entre a população de origem do material 

genético (Bom Jesus) e o local onde foi implantado o teste de procedências e 

progênies, pode ter resultado em melhor adaptação das progênies ao ambiente. Ao 

comparar as distâncias médias entre as três populações onde as sementes foram 

coletadas e o local onde encontra-se o teste de procedência e progênie, a menor 

distância apresentada é entre a população de Bom Jesus e o teste (90 km) (Figura 

5).  

Materiais genéticos diferentes tendem a responder de forma diferente às 

condições ambientais nas quais são expostos (CRUZ et al., 2004), logo, o mais 

adaptado será aquele cujo local de origem são de regiões que apresentam 
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condições ambientais similares ao local onde o plantio será conduzido 

(MENEGATTI et al., 2016). Dado que, para a espécie em estudo ainda há escassez 

de estudos sobre seu crescimento e desenvolvimento, os resultados obtidos vêm 

contribuir também com esses estudos silviculturais, assim como trazer informações 

relevantes e essenciais que futuramente pode fundamentar informações sobre 

longevidade e taxa de crescimento da espécie de P. platycephala. 

 

4.2 Análise de Deviance, correlações e estimativa de parâmetros genéticos 

 

Pela análise de Deviance observou-se efeito significativo de procedências 

para os caracteres diâmetro ao nível do solo (DNS) e diâmetro abaixo da primeira 

bifurcação (DAB) (p < 0,05 e p ≤ 0,01, respectivamente) e de bloco para os 

caracteres altura e DNS (p ≤ 0,01) nos dois modelos ajustados (Tabela 3).  

 

Tabela 3- Análise de Deviance, significância dos efeitos aleatórios e fixos 
dos modelos mistos ajustados, a partir dos caracteres altura (ALT), diâmetro 
ao nível do solo (DNS) e diâmetro abaixo da primeira bifurcação (DAB), em 
teste de procedências e progênies de Parkia platycephala Benth. aos 34 
meses, em Alvorada do Gurguéia, Piauí., pelo teste da razão de 

verossimilhança (LTR) pela aproximação Qui-quadrado (𝝌𝟐). 

Pop como efeito 
aleatório 

LRT (𝝌𝟐) 

ALT DNS DAB 

Populações 1,55ns 6,41* 7,87** 
Progênies 0,25ns 0,43ns 0,00ns 

Bloco 35,75*** 17,08*** 1,58ns 

Pop como efeito 
fixo 

 

Populações 2,96ns 7,14** 7,11** 
Progênies 0,24ns 0,42ns 0,00ns 

Bloco 35,83*** 17,10*** 1,58ns 

Pop- Populações; Qui-quadrado tabelado-:3,84, 6,63 e 10,83 para os níveis de significância de 5%, 
1% e 0,1%, respectivamente; códigos de significância: *** p < 0,001, ** p < 0,01, * p < 0,05, “ns” não 
significativo.  

 

As diferenças significativas observadas entre as médias fenotípicas das 

populações e blocos indicam existência de variabilidade genética entre e dentro de 

populações para os caracteres DNS e DAB, consequentemente, obtenção de 

ganhos ao selecionar progênies superiores, e adequação do delineamento 

experimental utilizado. Para a altura, não foi observado diferenças significativas pelo 
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teste de verossimilhança (LRT), logo, as três populações possuem médias 

fenotípicas similares entre si para este caráter. 

Efeitos de progênies e populações não observados agora para o caractere 

altura podem ser verificados posteriormente, quando o teste for reavaliado em 

estágios mais avançados de desenvolvimento, quando os caracteres de 

crescimento (ALT, DNS e DAB), e outros (incluindo produtividade, teor de proteína 

do fruto e volume de madeira) tendem a minimizar o efeito ambiental e maximizar 

seu valor genético. Estudos contínuos realizados em Balfourodendron riedelianum 

Engl. (SEBBENN et al., 2007; KUBOTA et al., 2015; AGUIAR et al., 2019) 

demonstram que isso pode ocorrer, deste modo, ressalta-se a importância da 

realização de análises consecutivas em testes de procedência e progênie até a 

planta completar seu desenvolvimento. De acordo com Ettori et al. (2006), até que 

uma planta atinja o desenvolvimento completo no campo, a influência ambiental nas 

características de crescimento pode variar amplamente. Da mesma forma, Resende 

(2015) relata que os valores fenotípicos para plantas perenes são o resultado de 

condições ambientais variáveis e instabilidades ao longo do ciclo de vida.  

Com base nos valores obtidos para 𝐹𝑆𝑇 (≤ 0,13), a diferenciação genética 

entre as três populações estudadas varia de baixa (ALT, 𝐹𝑆𝑇= 0,05) a moderada 

(DNS e DAB, 𝐹𝑆𝑇= 0,13 e 0,11, respectivamente) (Tabela 2).  
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Tabela 4- Parâmetros genéticos e correlações genéticas (diagonal superior) e 
fenotípicas (diagonal inferior) dos caracteres avaliados em teste de procedências e 
progênies de Parkia platycephala Benth, instalado na Fazenda Experimental Alvorada 
do Gurgueia, em Alvorada do Gurgueia, Piauí. 

Populações 
assumida como 
efeito aleatório 

ALT (cm) DNS (mm) DAB (mm) 

𝜎𝑝𝑟𝑜𝑐
2  59,70 9,46 11,45 

𝜎𝑎
2 620,01 32,10 47,63 

𝜎𝑏𝑙𝑜𝑐
2  551,82 15,53 4,87 

𝜎𝑒
2 3040,29 154,55 221,04 

𝜎𝑓
2 4271,82 211,64 284,99 

ℎ𝑟
2 0,14 ± 0,021 0,15 ± 0,021 0,17 ± 0,021 

ℎ𝑑
2  0,15 0,16 0,16 

𝐶𝑉𝑔𝑖% 8,01 8,84 12,18 

𝐶𝑉𝑔𝑝% 4,00 4,42 6,09 

𝐶𝑉𝑒% 17,75 19,40 26,25 

𝑏
^

 0,22 0,23 0,23 

�̂�𝑎𝑎 0,63 0,63 0,64 

𝐹𝑠𝑡 0,05 0,13 0,11 

Média Geral  3,11 64,09 56,65 

Populações 
assumida como 

efeito fixo 
POP1 POP2 POP3 POP1 POP2 POP3 POP1 POP2 POP3 

𝜎𝑎
2 578,44 1244,99 28,13 0,002 69,42 74,67 5,26 92,75 84,35 

𝜎𝑏𝑙𝑜𝑐
2  503,32 17,19 5,50 

𝜎𝑒
2 3075,03 142,81 211,69 

𝜎𝑓
2 4156,79 4823,34 3606,48 160,00 229,42 234,67 222,46 309,95 301,54 

ℎ𝑟
2 

0,14± 
0,099 

0,26± 
0,082 

0,01± 
0,121 

0,00001± 
0,133 

0,30 ± 
0,079 

0,32± 
0,074 

0,02± 
0,138 

0,30± 
0,084 

0,28 ± 
0,085 

ℎ𝑑
2  0,14 0,30 0,01 0,00001 0,36 0,39 0,02 0,33 0,30 

𝐶𝑉𝑔𝑖% 7,74 11,36 1,71 0,07 13,00 13,48 4,05 17,00 16,21 

𝐶𝑉𝑔𝑝% 3,87 5,68 0,85 0,03 6,50 6,74 2,02 8,50 8,10 

𝐶𝑉𝑒% 17,89 18,41 17,36 19,36 19,09 17,65 27,17 26,15 24,00 

𝑏
^

 0,22 0,32 0,01 0,02 0,35 0,36 0,08 0,33 0,31 

�̂�𝑎𝑎 0,61 0,75 0,17 0,01 0,78 0,79 0,27 0,77 0,75 

Média  3, 10 3,01 3,19 61,71 62,59 67,72 53,54 55,63 60,61 

Correlações  

Caracteres ALT DNS DAB 

ALT - 0,66** 0,49** 

DNS 0,64** - 0,80** 

DAB 0,48** 0,78** - 

ALT [altura total da planta (m)]; DNS [diâmetro ao nível do solo (mm)]; DAB [diâmetro abaixo da primeira 

bifurcação (mm)]. 𝜎𝑝𝑟𝑜𝑐
2  (variância entre procedências);  𝜎𝑎

2 (variância aditiva);  𝜎𝑒
2 (variância residual); 𝜎𝑓

2 

(variância fenotípica); ℎ𝑟
2 (herdabilidade individual no sentido restrito); ℎ𝑑

2 (herdabilidade dentro de progênies); 

𝐶𝑉𝑔𝑖% (coeficiente de variação genética aditiva individual); 𝐶𝑉𝑔𝑝% (Coeficiente de variação genotípica entre 
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progênies); 𝐶𝑉𝑒% (coeficiente de variação ambiental); 𝑟𝑎𝑎 (acurácia seletiva); 𝑏
^

 (Coeficiente de variação relativo) 

e 𝑄𝑆𝑇 (diferenciação genética quantitativa entre procedências). 

 

Os valores de 𝐹𝑆𝑇 variam de 0 (ausência de diferença genética entre as 

populações) a 1 (ocorrência de fixação de alelos em diferentes populações) (GOIS 

et al., 2018). De acordo com Wright (1976), valores da estatística 𝐹𝑆𝑇 entre 0 e 0,05 

implicam em pouca diferenciação genética entre populações, de 0,05 a 0,15 

moderada, 0,15 a 0,25 alta e valores superiores a 0,25, em uma elevada 

diferenciação genética (Tabela 4).  

Baixos níveis de diferenciação genética entre as populações já era esperado, 

tendo em vista que o fluxo gênico via pólen da espécie (longo), o que confirma a 

hipótese do trabalho. Espécies que apresentam fluxo gênico via pólen longo, e via 

sementes restrito, como a P. platycephala (autocórica), níveis moderados de 

diferenciação genética entre as populações e maior grau de parentesco dentro da 

população são resultados esperados (SEBBENN et al., 2011), logo, pelas 

estimativas de 𝐹𝑆𝑇  a hipótese levantada no trabalho é reconfirmada.  

Fatores como distância geográfica, sistema reprodutivo, agentes 

polinizadores e mecanismos de dispersão das sementes podem explicar e ter 

contribuído para a baixa e moderada variabilidade genética observada entre as 

populações (HAMRICK, 1983). No caso da P. platycephala, sua polinização do tipo 

quiropterofilia (COSTA et al., 2011), pode ter favorecido o fluxo gênico entre as três 

populações, uma vez que o morcego, seu principal agente polinizador, é de voo 

longo, e pode alcançar raios de voos de até 18 km (GRIBEL et al., 1999), e ao 

observar as distâncias geográficas entre as populações (Figura 5), a maior distância 

é de 28 km (Bom Jesus e São Gonçalo). Contudo, é válido ressaltar que se trata 

apenas de inferências, que para sua confirmação é necessário realizar estudos mais 

avançados utilizando marcadores moleculares, por exemplo. 

De acordo com Hamrick e Loveless (1989), esse comportamento é comum 

em populações de espécies arbóreas tropicais, onde o maior nível de variabilidade 

genética é detectado dentro e não entre as populações. Segundo os autores, os 

principais responsáveis pela semelhança genética observada entre as populações 

são os agentes polinizadores e dispersores das espécies, que preferencialmente 

são animais, e muitos deles são capazes de percorrer longas distâncias, e 

consequentemente favorecem o fluxo gênico entre as populações.  
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O sistema reprodutivo da espécie também foi um fator determinante na 

diferenciação genética entre populações, de acordo com Costa et al. (2011), P. 

platycephala é uma espécie alógama, e para favorecimento da reprodução cruzada 

ela ainda apresenta mecanismos de autoincompatibilidade. Conforme Kanowski e 

Boshier (1997), em espécies alógamas tende-se a apresentar esse comportamento, 

de altos níveis de diversidade genética dentro e relativamente baixos níveis de 

divergências entre populações. 

A porcentagem de variação encontrada entre as populações de P. 

platycephala (5, 11 e 13%), estão de acordo com as porcentagens observadas para 

espécies alógamas. Conforme Hamrick e Godt (1989) espécies preferencialmente 

de reprodução cruzada apresentam uma variação genética entre populações de 10 

a 20%. Tais resultados podem ser resultantes também de uma redução da 

heterozigosidade devido à deriva genética que pode estar ocorrendo nessas 

populações em função da fragmentação. 

Os componentes de variâncias obtidos, assim como os parâmetros genéticos 

estimados a partir dos dois modelos mistos ajustados indicam que há variabilidade 

genética entre e dentro de populações (Tabela 4). Nesta tabela, ao observar os 

resultados das variâncias genéticas aditivas (𝜎𝑎
2) entre populações (Modelo 1) e 

para cada população (Modelo 2), verifica-se que há populações em que a variância 

aditiva (𝜎𝑎
2) foi praticamente zerada, como a população de Eugenópolis (POP 1) 

para o caractere DNS (𝜎𝑎
2= 2,0.10-3). As populações que apresentaram baixas 

variâncias genéticas aditivas (𝜎𝑎
2) (Tabela 4, modelo 2), foram responsáveis pela 

redução do valor médio da variância genética aditiva total (𝜎𝑎
2) entre populações 

(Tabela 4, modelo 1). Para essas populações, os valores nulos de 𝜎𝑎
2 implicam em 

estimativas genéticas de baixa magnitude, e do ponto de vista do melhoramento 

florestal e conservação genética, altos valores de 𝜎𝑎
2 são fundamentais, pois 

correspondem à proporção herdável da variação genética pela próxima geração 

(FALCONER, 1989).  

Para fins de melhoramento genético, uma boa estratégia de seleção é aquela 

que se baseia em indivíduos de fontes de melhor desempenho e com maior 

variabilidade genética aditiva (𝜎𝑎
2) (CORNACINI et al., 2017), pois os ganhos 

genéticos são diretamente correlacionados com esta variabilidade (𝜎𝑎
2) (RESENDE, 

2015). Porém, como o teste analisado no presente estudo foi implementado visando 
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a conservação genética e programas futuros de melhoramento genético para a 

espécie, manter indivíduos com desempenho superior das três procedências pode 

evitar a redução da variabilidade genética do teste de procedência e progênie, como 

proposto por Cornacini et al.(2017) ao trabalhar com procedências e progênies de 

Astronium fraxinifolium Schott. 

A precisão nas estimativas dos parâmetros genéticos e adequação do 

delineamento experimental utilizado são assegurados pelos baixos valores dos os 

coeficientes de variação ambiental (𝐶𝑉𝑒(%)) (PAGLIARINI et al., 2016) (Tabela 4).  

Para Pimentel-Gomes e Garcia (2002) valores de coeficientes de variação 

ambiental (𝐶𝑉𝑒(%)) entre 10 e 20% são baixos para experimento onde há 

competitividade entre plantas. Pela classificação de Mora e Arriagada (2016), os 

coeficientes obtidos vão de moderado (diâmetro ao nível do solo) a alto (altura e 

diâmetro abaixo da primeira bifurcação) 

A taxa de mortalidade das plantas (29,74%) (Tabela 2) pode ter contribuído 

para o aumento dos valores de 𝐶𝑉𝑒(%). Fatores como a escassez e irregularidade 

das chuvas no primeiro ano de plantio (Figura 6), ataques de ponteiros das plantas 

por insetos e formigas cortadeiras, mesmo com o monitoramento e controle na fase 

inicial, também foram identificados, e como consequência tem-se a perda de 

crescimento apical e favorecimento de ramificações laterais (bifurcações), 

influenciando diretamente nos valores absolutos dos caracteres de altura, DNS e 

DAB, e suas respectivas estimativas de parâmetros genéticos.  

O coeficiente de herdabilidade expressa o quanto da proporção da variação 

fenotípica encontrada é de origem genética, quanto mais próximo de um for esse 

valor, maior é o grau de correspondência entre o valor fenotípico e o genético 

(WRIGHT, 1976; FALCONER, 1987; VENCOVSKY; BARRIGA, 1992; PIRES et al., 

2011). As estimativas de herdabilidade individual no sentido restrito e herdabilidade 

dentro de progênies (ℎ𝑟
2 e ℎ𝑑

2 , respectivamente) variaram de 0,14 a 0,17, quando 

analisou-se de forma conjunta as três populações, e de 0,00 a 0,39 quando 

estimada separadamente cada população (Tabela 4). 

Melhores estimativas de herdabilidade foram obtidas quando as populações 

foram avaliadas separadamente, cujos maiores valores de herdabilidades (ℎ𝑟
2 e ℎ𝑑

2) 

foram obtidos para o caractere diâmetro ao nível do solo (DNS) (0,32 e 0,39, 

respectivamente) ao avaliar as progênies da população de Bom Jesus (POP 3), 
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como visto, maiores valores de variância genética aditiva (𝜎𝑎
2) resultaram em 

maiores estimativas de herdabilidade (Tabela 4). Os valores de herdabilidade 

observados variaram de baixos (ℎ² < 0,15) a medianos (0,15< ℎ2<0,50) (RESENDE, 

2002).  

Pelos valores de herdabilidades (ℎ2≤0,4), pode-se dizer que os caracteres 

avaliados não apresentam alto controle genético (PIRES et al., 2011), no entanto, 

tais resultados já são esperados para caracteres desta natureza, uma vez que são 

do tipo poligênicos, ou seja, controlado por vários genes, portanto, sofrem alta 

influência do ambiente (FALCONER; MACKAY, 1996). As herdabilidades obtidas 

são coerentes com herdabilidades observadas para outras espécies florestais 

nativas, Canuto et al. (2015) ao avaliarem progênies de Dipteryx alata Vog., aos 21 

meses obtiveram valores de herdabilidade no sentido restrito (ℎ𝑟
2) igual a 0,20. De 

acordo com Resende (2002), para caracteres quantitativos, valores baixos de 

herdabilidades são bem comuns.  

Estimativas ℎ𝑟
2 e ℎ𝑑

2   similares entre si, são frequentes para espécies florestais 

(SEBBENN; ETTORI, 2001). Os valores de herdabilidade podem variar de acordo 

com a população estudada, o caractere avaliado, método de estimação, diversidade 

da população, tamanho amostral, nível endogâmico, precisão na condução do 

experimento, coleta de dados, espécie, a idade de avaliação e condições do 

ambiente (ZOBEL; TALBERT, 1984; RESENDE, 2002).  

Os valores dos coeficientes de variação genético individual (𝐶𝑉𝑔𝑖(%)) e de 

progênies (𝐶𝑉𝑔𝑝(%)) variaram de 0,07 a 17% e 0,03 a 8,50 %, respectivamente 

(Tabela 4), sendo os maiores valores observados para o DAB (𝐶𝑉𝑔𝑖(%)=17% e 

𝐶𝑉𝑔𝑝(%)= 8,50%). Valores acimas de 7% são considerados altos (SEBBENN et al., 

1998), e quanto maior for esse valor, maior é a variabilidade genética entre as 

progênies avaliadas (FERREIRA et al., 2016). Logo, os resultados observados 

indicam o potencial do teste de procedências e progênies para formação de um 

pomar de sementes futuramente em virtude da variabilidade genética presente.  

A baixa predominância do valor genético sobre os caracteres avaliados ainda 

é verificada no teste de procedências e progênies, pelos valores do coeficiente �̂� 

(menores que 0,36). Valores de �̂� abaixo de 1, indicam que a seleção artificial das 

progênies nesta idade pode não ser favorável (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992; 
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YOKOMIZO; FARIAS NETO, 2003), dado que a influência ambiental ainda é bem 

perceptível na variação observada entre as progênies.   

De acordo com Ettori et al. (2006), até uma planta atingir desenvolvimento 

completo em campo pode ocorrer influência ambiental na manifestação dos 

caracteres de crescimento. Como não há estudos sobre o crescimento da espécie 

da P. platycephala, a espécie pode ainda não ter alcançado a sua fase estacionária 

de desenvolvimento, logo as estimativas de parâmetros genéticos do teste se 

procedências e progênies ainda podem apresentar variações em seus valores.   

Apesar de tratar-se de um teste juvenil (34 meses), a eficácia da seleção 

fenotípica das melhores progênies de P. platycephala e o ganho genético a ser 

obtido a partir da seleção, para os caracteres avaliados, são assegurados pelos 

bons valores de acurácia (�̂�𝑔𝑔=0,63 e 0,64) (RESENDE, 2002) (Tabela 4). Quanto 

maior for o valor da acurácia observado, maior será o ganho genético esperado com 

a seleção (RESENDE et al., 1995).  

Estimativas de correlações genéticas e fenotípicas entre caracteres 

avaliados são essenciais na definição do caractere a ser utilizado para seleção, uma 

vez que, a seleção de um dado caractere para a condução de um programa de 

melhoramento implicará em ganhos indiretos do caractere a ele correlacionado 

(SANT’ANA et al., 2013). As correlações genéticas (diagonal superior) e fenotípicas 

(diagonal inferior) foram positivas e significativas a 1% de probabilidade pelo teste t 

para todos os caracteres, com maiores valores observados para as correlações 

genéticas (Tabela 4). Conforme a classificação de Calvo (2004), estas variaram de 

moderadas (0,40 a 0,69) a forte (0,70 a 0,89). A moderada e forte correlação 

genética positiva observada para os caracteres quantitativos avaliados, 

possivelmente, pode ser devido às causas de pleiotropia entre os genes 

responsáveis por esses caracteres (FALCONER, 1981, RESENDE, 2015). 

Visando um futuro programa de melhoramento genético para P. platycephala, 

e levando em consideração o uso múltiplo da espécie, para a obtenção de ganhos 

em volume, uma boa estratégia de seleção seria com base no diâmetro ao nível do 

solo (DNS), tendo em vista que este caractere apresentou bons valores de 

herdabilidades, coeficientes de variação genética, acurácia e correlações genéticas 

e fenotípicas com a altura. As altas correlações fenotípicas e genotípicas 

observadas entre os caracteres diâmetro ao nível do solo (DNS) e diâmetro abaixo 

da primeira bifurcação (DAB) (0,80 e 0,78, respectivamente) podem ser 
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desfavorecidas com a seleção de progênies que apresentam médias fenotípicas 

superiores para altura e diâmetro ao nível do solo (DNS).  

Em avaliações futuras, a mensuração das variáveis altura da bifurcação, 

volume e, incremento médio anual (IMA) deve ser realizadas e levadas em 

consideração para a escolha da melhor estratégia de seleção a ser utilizada para 

obtenção de maiores ganhos genéticos, pois indivíduos com ausência de 

bifurcações, bons valores de DAP e tronco mais retilíneo são características 

fenotípicas relevantes quando se visa o uso da espécie para fins madeireiros.   

 

4.3 BLUP’s, ganho esperado com a seleção e tamanho efetivo populacional 

(Ne) 

 

Como a variância genética aditiva (𝜎𝑎
2) dos caracteres avaliados para 

algumas populações foram muito baixas quando estimadas usando o modelo misto 

ajustado assumindo população como efeito fixo (Tabela 4), a predição dos valores 

genéticos dos indivíduos a partir dos BLUP’s (melhor predição linear não-viesada) 

para os caracteres foi estimada apenas para o modelo [1] (Figura 7), tendo em vista 

que a inviabilidade de seleção nessas populações cuja valores de variância genética 

aditiva (𝜎𝑎
2) praticamente zeraram. Ao observar a figura 7, nota-se que as novas 

médias fenotípicas preditas a partir do BLUP para 411 indivíduos presentes no teste 

de procedências e progênie de P. platycephala variaram de 2,82 a 3,36 m para a 

altura, 59,42 a 68,98 mm para o diâmetro ao nível do solo e 50,84 a 63,00 mm para 

o diâmetro abaixo da primeira bifurcação. 
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Figura 7- Médias fenotípicas preditas de 411 indivíduos com base nos 
valores genéticos (BLUP's) para os caracteres altura (A), diâmetro ao nível 
do solo (DNS) (B) e diâmetro abaixo da primeira bifurcação (DAB) (C) em 

teste de procedências e progênies de Parkia platycephala Benth. aos 34 
meses, instalado na Fazenda Experimental Alvorada do Gurgueia, Alvorada 

do Gurgueia, Piauí. 

 

 

Com base nos valores genéticos preditos, além do BLUP individual (Figura 

7), obteve-se também o BLUP das famílias, e com base neste, identificou-se as 

famílias do teste de procedências e progênies de P. platycephala que apresentaram 

os melhores valores médios de BLUP’s para altura, diâmetro ao nível do solo e 

diâmetro abaixo da primeira bifurcação (Tabela 5).  
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Tabela 5- BLUP das 21 melhores famílias de Parkia platycephala Benth. 
presentes no teste de procedências e progênies para altura (ALT), diâmetro 
ao nível do solo (DNS) e diâmetro abaixo da primeira bifurcação (DAB), 
instalado na Fazenda Experimental Alvorada do Gurgueia, em Alvorada do 
Gurgueia, Piauí. 

 ALT DNS DAB 

N° Família Pop BLUP Família Pop BLUP Família  Pop BLUP 

1 21 2 5,35 25 2 2,14 25 2 1,69 

2 4 1 4,80 13 1 1,75 17 2 1,59 

3 18 2 4,26 17 2 1,14 24 2 1,45 

4 14 1 3,82 4 1 1,09 40 2 1,17 

5 33 3 3,67 38 3 0,94 2 1 1,04 

6 1 1 2,77 24 2 0,79 13 1 0,75 

7 26 2 2,73 32 3 0,72 4 1 0,72 

8 38 3 2,67 33 3 0,64 33 3 0,67 

9 36 3 2,28 36 3 0,55 36 3 0,60 

10 16 2 1,88 2 1 0,39 34 3 0,52 

11 31 3 1,79 16 2 0,35 15 1 0,42 

12 43 3 1,71 40 3 0,31 43 3 0,35 

13 19 2 1,70 26 2 0,28 44 3 0,29 

14 39 3 1,66 31 3 0,27 5 1 0,27 

15 3 1 1,45 5 1 0,25 19 2 0,23 

16 34 3 1,30 43 3 0,25 32 3 0,19 

17 2 1 1,29 34 3 0,19 23 2 0,15 

18 40 3 1,09 18 2 0,14 16 2 0,13 

19 17 2 0,86 1 1 0,09 7 1 0,12 

20 24 2 0,58 9 1 0,07 31 2 0,08 

21 7 1 0,03 7 1 0,03 38 1 0,06 

N°- Número de progênies superiores selecionadas 

 

Das 21 famílias identificadas, as progênies EG01, EG02, EG04, EG07, 

SG16, SG17, SG18, SG24, SG26, BJ31, BJ33, BJ36, BJ38, BJ40 e BJ43 

apresentaram bons valores genéticos para altura e diâmetro ao nível do solo. Logo, 

a utilização dessas progênies no programa de melhoramento tende a promover 

ganhos genéticos satisfatórios para ambos caracteres (Tabela 5). E, no que se 

refere a estes caracteres, ganhos genéticos são assegurados pela significativa 

correlação genética existente entre eles, bons valores de herdabilidade e acurácia 

na seleção.  

Com base nos valores genéticos preditos (BLUP’s), estimou-se para todos 

os caracteres avaliados, possíveis ganhos genéticos com a seleção (GS), nova 

média fenotípica melhorada (μPM) e o tamanho efetivo populacional (𝑁𝑒) ao 
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selecionar diferentes proporções de indivíduos da população total do teste de 

procedências e progênies de P. platycephala (Figura 8).   

 

Figura 8- Estimativas de ganhos (GS), média fenotípica melhorada (μPM) e 
tamanho efetivo populacional (Ne) calculadas em resposta a diferentes 

intensidades de seleção sob a população total do teste de procedências e 
progênies de Parkia platycephala Benth., instalado na Fazenda Experimental 

Alvorada do Gurgueia, em Alvorada do Gurgueia, Piauí. 

 

 

O ganho genético foi bem parecido para os caracteres avaliados (Figura 8), 

sendo este reduzido conforme a intensidade de seleção aplicada sobre a população 

total do teste de procedência e progênies aumenta, resultando em ganho nulo se 

100% dos indivíduos P. platycephala do teste forem selecionados. Maiores ganho 

genéticos serão obtidos ao aplicar intensidades de seleção entre 10 a 20% para 
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todos os caracteres avaliados, contudo, o baixo valor para o tamanho efetivo 

populacional (Ne= 19 a 30) comprometerá a variabilidade genética das próximas 

gerações. Segundo Resende e Mauro (2003), ao aplicar intensidades restritivas de 

seleção sobre uma população original, taxas de fixação e perda de alelos por 

geração em 1/4𝑁𝑒 podem estar sendo favorecidas, e como consequência, a 

variabilidade existente reduzirá em 1/(2𝑁𝑒) a cada geração.  

Ao analisar os cenários correspondentes a intensidades de seleção entre 30 

e 60% (0,30 a 0,60, respectivamente) da população total, nota-se que tais 

estratégias implicarão em ganhos de 20 a 30% para a altura, 13 a 25% para o 

diâmetro ao nível do solo (DNS) e 19 a 33% para o diâmetro abaixo da primeira 

bifurcação (DAB), e os valores de tamanho efetivo populacional (Ne) identificados 

para essa faixa de seleção variaram de 48 a 90 (Figura 8). Ao selecionarmos 50 e 

70% dos indivíduos da população total do teste, os ganhos previstos são de 14,93 

e 8,36% para a altura, 17,20 e 8,81% para o diâmetro ao nível do solo, e 13,17 e 

6,88%, respectivamente. O tamanho efetivo populacional retido na população 

selecionada ao aplicar tais intensidades de seleção são de 71,73 e 100,33 para a 

altura, 72,43 e 107,61 para o diâmetro ao nível do solo, e 72,80 e 104,02 para o 

diâmetro abaixo da primeira bifurcação, respectivamente. Para a conservação ex 

situ, de acordo com Frankel e Soulé (1981), um 𝑁𝑒=50 já é necessário para 

minimizar os efeitos endogâmicos. No entanto, para esse tamanho efetivo 

populacional, alelos com frequências abaixo de 6% não ficarão retidos na população 

(SOUSA et al., 2015).  

Para atender tamanhos efetivos populacionais (𝑁𝑒) maiores como 50 e 100, 

a melhor estratégia de seleção a ser utilizada corresponde em aplicar intensidades 

de seleção de no mínimo 0,38 e 0,72, ou seja, selecionar no mínimo 38% e 72% 

dos indivíduos de P. platycephala do teste de procedências e progênies, 

respectivamente (Figura 8). Como notado os valores oscilam conforme a 

intensidade de seleção, logo, a melhor estratégia de seleção a ser realizada será 

aquela com base da análise conjunta, ou seja, levando em consideração tanto o 

ganho genético a ser obtido quanto o tamanho efetivo populacional, desta forma, 

severas complicações genéticas nas próximas gerações como a redução do fitness 

das progênies devido à deriva genética, acasalamento consanguíneo e aumento de 

endogamia, e consequentemente redução da variabilidade genética observada na 

população base podem ser evitadas. Segundo Aguiar et al. (2019), visando a 
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conservação genética, seleções para garantir a variabilidade genética, devem deter 

na população selecionada o mais alto valor possível do tamanho efetivo 

populacional (𝑁𝑒). Sebbenn et al. (2007) também ressaltam que para tais finalidades 

baixas intensidades de manejo (desbaste) são estratégias eficientes, e ainda 

asseguram a variabilidade genética, pois não acarretará a redução drástica do 

tamanho efetivo da população.  

O tamanho efetivo populacional (𝑁𝑒) estimado para o teste de procedências 

e progênies de P. platycephala foi de 130. Valores de 𝑁𝑒 menores do que o tamanho 

amostral pode ser um indicativo de parentesco entre as progênies avaliadas 

(VENCOVSKY, 1987; TAMBARUSSI, 2014). O valor de 𝑁𝑒 estimado foi próximo ao 

tamanho efetivo populacional de referência (𝑁𝑒𝑓=150) necessário para garantir a 

conservação genética a curto prazo. A população mínima viável (PMV) necessária 

para assegurar a variabilidade genética a curto e longo prazo, ou seja, o número de 

indivíduos necessários para obter valores de  𝑁𝑒𝑓 de 150 e 1.500, seria de 474 e 

4.736 indivíduos, respectivamente. Conforme Caballero (1994), o 𝑁𝑒 é uma 

estimativa chave para genética quantitativa e processo evolutivo porque trata-se um 

indicativo da taxa de variação genética e endogamia de uma população. 

Assim, estratégias de conservação e melhoramento devem ser realizadas 

visando a manutenção e aumento da variabilidade genética observada, entre elas 

podemos citar o enriquecimento do teste com progênies oriundas de outras 

procedências e desbastes de indivíduos com características fenotípicas inferiores.  

 

4.4 Distâncias genéticas, agrupamentos e análise de componentes principais 

 

Além de informações relacionadas à existência de variabilidade genética 

entre indivíduos, conhecer o grau de divergência genética entre eles é essencial, 

seja para manutenção quanto para o aumento da variabilidade genética detectada 

(SOUZA, 2001). De acordo com o autor, tais informações servem de base para o 

delineamento de estratégias reprodutivas, evitando assim o cruzamento entre 

indivíduos geneticamente similares.  

A possibilidade de parentesco entre as progênies foi evidenciada também 

pelas distâncias genéticas e pelos agrupamentos (Tocher, UPGMA e componentes 

principais) analisados, como visto posteriormente. As progênies de P. platycephala 
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agruparam-se de acordo com suas similaridades genéticas, o que significa dizer 

que, progênies de um mesmo grupo, independentemente do método de 

agrupamento utilizado, apresentam similaridade genéticas entre si para os 

caracteres altura, diâmetro ao nível do solo e diâmetro abaixo da primeira 

bifurcação.  

 

4.4.1 Agrupamento pelo método UPGMA 

 

Assim como para as estimativas de variâncias e parâmetros genéticos, a 

formação de diferentes grupos pelo método UPGMA indica existência de 

variabilidade genética entre 45 progênies de P. platycephala do teste de 

procedências e progênies (Figura 9). 

 

Figura 9- Dendrograma obtido pelo método UPGMA com base na distância 
generalizada de Mahalanobis (D²) para agrupamento de 45 progênies de 
Parkia platycephala Benth., em teste de procedências e progênies aos 34 

meses Alvorada do Gurgueia, Piauí. 

 

O coeficiente de correlação cofenético (CCC) do método UPGMA baseado 

na distância generalizada de Mahalanobis foi de 0,89. Este valor indica uma boa 

representatividade entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma (ROHLF. 

1970; CRUZ et al., 2004). Quanto menor for o valor de CCC, maior é a distorção 

verificada entre as distâncias de dissimilaridade genética apresentada pelo 

dendrograma e matriz de dissimilaridade genética original obtida ao utilizar o 

método UPGMA (SOKAL; ROHLF, 1962).  
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Pelo dendrograma, observa-se que as progênies de acordo com suas 

dissimilaridades se dividiram em cinco grupos, sendo a maior e menor distância 

genética estimada apresentada pelas progênies EG05 e BJ42 (0,10) e SG18 e 

SG21 (7,29), respectivamente (Figura 9). Logo, nota-se que a menor distância foi 

obtida para progênies de populações diferentes (Eugenópolis e Bom Jesus), 

distanciadas entre si 19,5 km, enquanto a maior distância genética foi obtida para 

progênies da mesma população, distanciadas entre si 741 m. Assim como no 

referido estudo, Flávio (2010) ao trabalhar com a espécie de Guazuma ulmifolia 

Lam., também observou o mesmo comportamento, e conforme o autor, estes 

resultados podem ser indicativos de um baixo grau de parentesco entre progênies 

coletadas de árvores matrizes próximas geograficamente.  

Levando em consideração o fluxo gênico via pólen (longo), tais resultados 

podem ser encontrados, assim como a formação de grupos com progênies das três 

populações, pois as estimativas de 𝐹𝑠𝑡 já mostraram que para as populações 

estudadas, tem-se uma maior variação dentro e não entre as populações. As 

progênies de P. platycephala mais divergentes geneticamente, conforme o método 

de agrupamento UPGMA, são as progênies 4, 14, 18, 21, 23, 29 e 33. Com base no 

BLUP (Tabela 5), com exceção das progênies 23 e 29, as demais progênies 

apresentaram bons valores genéticos, portanto, são fortes candidatas para serem 

utilizadas em estratégias de cruzamentos, e principalmente se este for realizado 

visando ganho genéticos para a próxima geração.  

Para fins de conservação e formação de população base para o 

melhoramento genético, não é desejável alto grau de parentesco entre as progênies 

de P. platycephala, pois cruzamentos entre plantas aparentadas tende a favorecer 

a depressão por endogamia e consequentemente redução da variabilidade genética 

(SOUZA, 2001; TAMBARUSSI et al., 2017). Dessa forma, para que a variabilidade 

genética detectada no teste possa ser mantida, ou até mesmo aumentada, o manejo 

correto implicará no delineamento de cruzamentos entre progênies divergentes, ou 

seja, entre as progênies que pertencem a grupos diferentes (SOUZA, 2001; ARRIEL 

et al., 2004), e de preferência utilizar nos cruzamentos progênies que favoreça o 

ganho genético, como as progênies apresentadas na tabela 5.  
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4.4.2 Agrupamento pelo método de Tocher 

 

O agrupamento das progênies utilizando o método de Tocher, tabela 6, foi 

coerente com o observado para o método UPGMA, contudo, este método foi menos 

rigoroso quando comparado o UPGMA.   

 

Tabela 6- Agrupamento das 45 progênies de Parkia platycephala Benth., 
segundo o método de otimização de Tocher aos 34 meses, com base nos 
valores genéticos preditos (BLUP’s) dos caracteres quantitativos altura, 
diâmetro ao nível do solo e diâmetro abaixo da primeira bifurcação em teste 
de procedências e progênies, instalado na Fazenda Experimental Alvorada 
do Gurgueia, em Alvorada do Gurgueia, Piauí.  (Coeficiente de Correlação 
Cofenético = 0,80). 

Grupos Progênies Total Procedências 

I 1    2    3    5     6    7    8      9    10      11 

41 

Eugenópolis 

São Gonçalo 

Bom Jesus 

 12     13     14     15     16    17     19      20 

 22    23    24    25    26    27    28    30    31  

 32   33   34   35    36    37   38   39   40   41 

 42    43     44     45    

II 4     21 2 
Eugenópolis 

São Gonçalo 

III 18 1 São Gonçalo 

IV 29 1 São Gonçalo 

 

 

Com base neste método, as progênies de P. platycephala, de acordo com 

suas similaridades dividiram-se em quatro grupos, sendo o grupo I formado pela 

maioria das progênies (91%), o II pelas progênies 4 e 21, o III pela progênie 18 e IV 

pela progênie 29. O critério de inclusão de novas progênies no grupo foi de α=2,71, 

sendo o grupo um iniciado pelo par de progênies mais similares (EG5 e BJ42, 

D²=0,10) (Tabela 6). 

Quando comparado ao agrupamento UPGMA, o método de Tocher 

apresentou poder de discriminação similar de divergência genética entre as 

progênies avaliadas, cujo coeficiente de correlação cofenético obtido foi de 0,80, e 

pelo valor observado, verifica-se que o método de Tocher utilizado, assim como o 

UPGMA, também foi um método adequado (CRUZ et al., 2012). 
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Com exceção dos grupos III e IV, que contém apenas uma progênie, nenhum 

dos demais grupos foi formado exclusivamente por progênies de uma mesma 

população (Tabela 6), tal comportamento caracteriza a baixa e moderada 

diferenciação genética ocorrente entre as populações (0,05 ≤𝐹𝑠𝑡≤0,13), como 

verificado nas estimativas de parâmetros genéticos (Tabela 4) e no agrupamento 

UPGMA (Figura 9). Resultados similares foram encontrados por Costa et al. (2016), 

ao trabalharem com procedências e progênies de Casearia grandiflora Cambess. e 

utilizarem o método de Tocher. Conforme Missio et al. (2007), o agrupamento de 

Tocher é bastante indicado para estudos com esta finalidade, pois quando 

comparado ao método UPGMA, o método proporciona maior facilidade na 

interpretação dos resultados, sendo, portanto, o mais indicado quando se trabalha 

com grandes números de progênies. 

A utilização conjunta dos métodos de Tocher e UPGMA, além de 

complementar os resultados, e auxiliar na melhor diferenciação dos grupos 

formados (RAMALHO et al., 2016), também impedem inferências errôneas quanto 

a alocação das progênies dentro de um dado subgrupo (ARRIEL et al., 2006). 

Visando maximizar a variabilidade genética do teste de procedências e 

progênies de P. platycephala, assim como minimizar efeitos endogâmicos na 

população originada e risco de deriva genética, o delineamento estratégico de 

combinação reprodutiva com base no rancking das melhores progênies (Tabela 5) 

e nas análises de agrupamento (UPGMA e Tocher) é a forma mais eficaz e eficiente 

para a se obter indivíduos superiores com alto vigor, e consequente maior sucesso 

no programa de conservação e melhoramento genético da P. platycephala (SOUZA, 

2001). Em concordância, Rao et al. (1981) afirmam que o cruzamento entre 

indivíduos mais divergentes contribui para o alto efeito heterótico e maior 

variabilidade genética nas próximas gerações. 
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4.4.3 Análise de Componentes Principais (PCA) 

 

Após detectar a existência de variabilidade entre as progênies de P. 

platycephala pelas estimativas de parâmetros genéticos e agrupamentos UPGMA 

e Tocher, a análise de componentes principais foi realizada para facilitar a 

identificação das progênies superiores para cada caractere. Pela análise de 

componentes principais verificou-se que os dois primeiros componentes principais 

(CP1 e CP2) explicaram 99,66% da variabilidade existente entre BLUP’s da altura, 

DNS e DAB. 

 

Figura 10- Dispersão gráfica dos escores de 45 progênies de Parkia 
platycephala Benth., estimadas a partir do BLUP dos caracteres quantitativos 
altura (ALT) e diâmetro ao nível do solo (DNS) e diâmetro abaixo da primeira 

bifurcação (DAB) em teste de procedências e progênies, aos 34 meses,  
instalado na Fazenda Experimental Alvorada do Gurgueia, em Alvorada do 

Gurgueia, Piauí. 
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Ao analisar a figura e o agrupamento entre as progênies, nota-se uma 

correspondência com os agrupamentos UPGMA e Tocher (Figura 9 e Tabela 6). As 

progênies à direita do gráfico são aquelas que se destacam por apresentar os 

melhores valores genéticos (BLUP) para altura, DNS e DAB (Figura 10), o que 

corresponde ao ranqueamento apresentado na tabela 5.  

As progênies 4, 10, 14, 18, 21, 23, 29 e 33 por estarem mais isoladas no 

gráfico de dispersão, pode-se inferir que, com base neste método de agrupamento, 

estas foram as progênies mais dissimilares geneticamente das demais, essa 

dissimilaridade genética também é confirmada pelos agrupamentos UPGMA e 

Tocher (Figura 9 e Tabela 6, respectivamente). A causa da dissimilaridade genética 

das progênies 10, 20, 23 e 29 em relação as demais estar relacionada com o 

desempenho inferior dessas progênies em campo, o que resultou em valores 

genéticos preditos negativos, e ao realizar o ranqueamento das melhores famílias 

(Tabela 5), estas nem apareceram.  

Quanto mais próximas estão as progênies no plano cartesiano, mais 

similares elas são. Para fins de melhoramento o cruzamento entre progênies 

próximas reduzirá chances de obtenção de progresso com a seleção artificial 

(VENCOVSKY et al., 2007). Como as espécies alógamas já tendem a apresentar 

uma elevada depressão por endogamia (SOUZA, 2001; AGUIAR et al., 2020), o 

cruzamento entre progênies similares favorecerá a ocorrência de efeito endogâmico 

na população segregante, o que é preocupante, pois a população do teste de 

procedências e progênies de P. platycephala já apresentou indicativos de 

endogamia.  

O cruzamento será eficiente se envolver progênies de diferentes grupos, o 

que pode evitar cruzamento entre indivíduos fenotipicamente aparentados, e com 

bons valores genéticos (Figura 9 e 10 e Tabela 6).  

Em geral os resultados apresentaram boa dissimilaridade genética entre as 

45 progênies avaliadas, boas estimativas de parâmetros genéticos e boas 

perspectivas de ganhos se realizada uma estratégia de seleção correta. Deste 

modo, pode-se dizer que o teste apresenta potencial para ser transformado em um 

pomar de sementes com alta qualidade genética, podendo, portanto, ser explorado 

tanto para fins ambientais, como econômicos visando a utilização da espécie em 

empreendimentos florestais como plantios comerciais, sistemas silvopastoris e 

indústria madeireira.  
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De acordo com Costa et al. (2005), a análise do desenvolvimento inicial de 

progênies de espécies florestais nativas estimula a instalação de um programa de 

melhoramento genético, buscando maximizar os ganhos genéticos dos caracteres 

de interesse. Para a espécie em estudo, e para fins de melhoramento genético, 

pode-se posteriormente explorar o teste visando obter ganhos genéticos 

relacionados aos teores proteicos dos frutos, produtividade, incremento em volume, 

qualidade da madeira e fuste, já que, a espécie além de potencial ecológico, 

também tem seu valor econômico.  

 

  



71 
 

5 RECOMENDAÇÕES GENÉTICAS PARA TRABALHOS COM A ESPÉCIE 

Parkia platycephala Benth.  

 

1. Os caracteres avaliados apresentam controle genético variando de baixo 

a moderado (0,0 – 0,39), comportamento esperado para caracteres quantitativos de 

natureza poligênica, tendo em vista sua alta influência ambiental.  

2. Há maior variabilidade genética dentro que entre as populações de P. 

platycephala, logo, ganhos de seleção serão obtidos se a seleção for realizada entre 

e dentro de populações. 

3. Os caracteres altura e diâmetro ao nível do solo (DNS) apresentam boa 

correlação genética e fenotípica, logo, ganhos genéticos em DNS resultarão em 

ganhos indiretos em altura.  

4. O diâmetro ao nível do solo é o caráter avaliado mais indicado para a 

seleção das progênies, pois apresentou boas estimativas de variâncias 

herdabilidades e correlações genéticas e fenotípicas.  

5. As progênies 1, 2, 4, 7, 14, 18, 16, 17, 24, 26, 31, 33, 34, 36, 38, 40 e 43 

apresentaram valores genéticos superiores, elegendo as como progênies 

promissoras a seleção.  

6. O teste de procedências e progênies de P. platycephala assegura a 

conservação da espécie a curto prazo. 

7. Intensidades de seleção abaixo de 38%, apesar de favorecer elevados 

ganhos genéticos, não são recomendadas para ser aplicada na população do teste 

de procedências e progênies de P. platycephala, pois acarretará perdas severas de 

variabilidade genética (𝑁𝑒< 50).   

8. O desbaste de até 25% dos indivíduos inferiores, neste primeiro momento, 

não compromete a variabilidade genética necessária à conservação, 

desenvolvimento de programas de melhoramento e futura transformação do teste 

em pomar de mudas (PSM), e reduz a chance de cruzamento entre indivíduos 

fenotipicamente relacionados.  

9. Por fim, sugerimos que o teste seja continuamente monitorado e avaliado 

conforme as árvores envelhecem para garantir decisões operacionais mais 

precisas. 
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