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RESUMO

Pinus caribaea var caribaea, € uma espécie de importancia para regides tropicais do
Brasil, pouco exigente em solo e com boa producdo de madeira. A proposta desse
trabalho foi estimar a variabilidade genética em pomares de pinus caribaea var.
caribaea e analisar qual melhor método de selecdo. O estudo foi conduzido em dois
Pomares de Sementes por Mudas de Pinus caribaea var. caribaea, o primeiro com
76 progénies e 4 testemunhas (area 1) e o segundo com 99 progénies e uma
testemunha (area 2), ambos de polinizacdo aberta. Foram avaliados os caracteres
guantitativos: altura total de plantas (m); diametro a altura do peito - DAP (cm) e
calculado o volume (m3arv?'). A andlise de deviance e as estimativas dos
parametros genéticos foram realizadas pelo procedimento REML/BLUP. Foram
propostas oitenta estratégias de selecdo: quatro métodos e dez intensidades de
selecéo para a area 1 e quatro métodos e dez intensidades para a area 2 com base
nos valores de BLUP’s individuais. Para determinar a intensidade de selegao que
maximiza tanto o Ganho de selecdo (GS) quanto a diversidade genética (D), foi
utilizado os valores de GS e D usando uma escala relativa de 0,0 — 0,1. Equagbes
quadraticas foram utilizadas para estimar as linhas de regressado a partir dos pontos
de dados, e determinar o ponto de interseccdo das linhas, o qual foi considerado
como o numero ideal de individuos para cada método de selecdo nas duas areas.
Os efeitos de progénies ndo foram significativos para nenhum dos caracteres.
Variacdo significativa foi observada somente entre plantas dentro de parcelas para
altura na area 1 e todos caracteres na area 2. As maiores estimativas de variacdo
genética e herdabilidade foram obtidas para a area 1. Sem a otimizac&o da selecao,
0 maior ganho obtido (4,8%) foi na selegao entre e dentro com uma intensidade de
selecdo de 52%, para a area 1. Na area 2 o maior ganho (2,86%) foi na selecéo
individual, porém ambas apresentaram a menor diversidade genética, a area 1 com
0,08 e area 2 com 0,07. Em ambas as areas, foi possivel otimizar ganho de sele¢éo
e a diversidade genética em apenas trés métodos de selecdo. Concluimos que
existe baixa variabilidade genética nos Pomares de Sementes por Mudas de Pinus
caribaea var caribaea a ser explorada. O método de selecdo que maximiza o ganho
e a diversidade genética para a area 1 foi a selecao entre e dentro de progénies na
intensidade de selecdo de 30%. E para a area 2 é o método de selecao individual
com uma intensidade de selecdo de 8,1%. Recomenda-se a infusdo de novos
materiais genéticos para prosseguir com um programa de melhoramento florestal,
visto que foi encontrado baixa variabilidade e baixos ganhos na selecdo de Pinus
caribaea var. caribaea.

Palavras-chave: Melhoramento florestal. Pardmetros genéticos. REML/BLUP.



ABSTRACT

Pinus caribaea var. caribaea, is a species of particular importance for tropical regions
of Brazil. It is not very demanding on soil and is a good wood for production and
manufacturing. The proposal of this work was to estimate the genetic variability in
orchards of P. caribaea var. caribaea and to analyze the best methods of selection.
This study was conducted in two Seed Orchards of P. caribaea var. caribaea. The
first (area 1) consisted of 76 progenies and 4 controls and the second (area 2) was
comprised of 99 progenies and one control. Both test orchards were open pollinated.
Quantitative traits were evaluated: total plant height (m); Diameter at breast height -
DAP (cm) and calculated volume (m3 / arv-1). Deviance analysis and estimates of
genetic parameters were performed using the REML / BLUP procedure. Eighty
selection strategies were proposed; four methods and ten selection intensities for
area 1 and four methods and ten intensities for area 2 each based on individual
BLUP values. To determine the selection intensity that maximizes both the Gain (GS)
and the genetic diversity (D), GS and D values were analyzed using a relative scale
of 0.0 - 0.1. Quadratic equations were analyzed to estimate the regression lines from
the data points. Additionally, applying the same SigmaPlot computational methods,
we were able to determine the point of intersection of the lines, which were
considered as the ideal number of individuals for each selection method in the two
respective areas. Progeny effects were not significant for any of the traits. Significant
variation was observed only between plants within the plots for height in area 1 and
all traits in area 2. The highest estimates of genetic variation and heritability were
obtained for area 1. Without selection optimization, the highest gain (4.8%) was in the
selection between and within with a selection intensity of 52%, for area 1. In area 2
the highest gain (2.86%) was in individual selection. But both each area showed low
genetic diversity, area 1 with 0.08 and area 2 with 0.07. In both areas, it was possible
to optimize selection gain and genetic diversity utilizing only three selection
methods. The selection method that maximized gain and genetic diversity for area 1
was the selection between and within progenies at the selection intensity of 30%.
And for area 2 is the individual selection method with a selection intensity of 8.1%. It
is recommended the infusion of new genetic material to proceed with a forest
improvement program, since it was found to have low variability and low gains in the
selection of Pinus caribaea var. caribaea. We concluded low genetic variability exists
in seed orchards by seedlings of Pinus caribaea var. caribaea; thereby identifying the
need for further exploration.

Keywords: Tree improvement. Genetic parameters. REML/BLUP.
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1 INTRODUCAO

O melhoramento genético tem contribuido para os avancos no setor florestal
brasileiro. As estratégias de selecdo sdo fundamentais para obtencdo de materiais
produtivos e adaptaveis as condi¢cdes pedoclimaticas do pais. Espécies exoticas,
como pinus e eucalipto estdo sendo cada vez mais cultivadas para manter o
fornecimento de produtos madeireiros e ndo madeireiros para industrias de base
florestal.

De acordo com IBA (2016), no ano de 2015 os plantios de pinus ocupam 1,59
milhdo de hectares e concentram-se no Parana (42,4%) e em Santa Catarina
(34,1%). O estado de Sao Paulo possui 123.996 ha de area plantada. Espécies
tropicais como Pinus caribaea e suas trés variedades caribaea, hondurensis e
bahamensis sdo plantadas nas regides quentes do pais com objetivo econémico,
devido ao seu rapido crescimento, boa forma e adaptacdo as condi¢des climaticas e
de solo do pais (SEBBENN; VILAS BOAS; MAX, 2008a). Nestas areas, as
variedades de P. caribaea sdo as mais indicadas, tanto para producdo de madeira
guanto de resina (AGUIAR; SOUZA; SHIMIZU, 2011). A variedade hondurensis é
muito plantada comercialmente a nivel mundial. Por outro lado, plantios comerciais
das variedades bahamensis e caribaea ainda nao foram difundidos no Brasil, existe
apenas ensaios experimentais para fim de pesquisa.

Diferentes testes de progénies das trés variedades de Caribaea foram
instalados no Brasil com essa espécie na década de 1980. O Instituto de Pesquisas
e Estudos Florestais (IPEF), juntamente com o Departamento de Ciéncias Florestais
da ESALQ/USP, estabeleceram as bases para a instalacdo do Centro de
Conservacdo Genética e Melhoramento de Pinheiros Tropicais (CCGMPT),
implantado em Aracruz—ES. O objetivo foi a conservacdo do material genético e
producdo de sementes melhoradas das trés variedades de P. caribaea (SANTOS;
MARTINI; SANTOS, 1988). A meta dessa proposta foi atingida ja que muitos destes
testes foram preservados e caracterizados geneticamente. E atualmente, estdo
sendo utilizados tanto em melhoramento quanto em plantios comerciais. A
importancia desse material para o setor florestal é alta, principalmente se

considerarmos o desenvolvimento de hibridos interespecificos.
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Se considerar os resultados dos ensaios das trés variedades tém observado
que os da variedade caribaea s&o os que tém apresentados mais baixa variacao
genética (SILVA et al.,, 2011). Isso deve-se ao fato de suas populacbes naturais
ocorrerem em areas restritas em Cuba, diferente das variedades hondurensis e
bahamensis. Essa condicdo gerou a necessidade de caracterizar mais testes de
progénies dessa espécie com objetivo de verificar se os resultados eram similares.
Bem como aplicar varios métodos de selecdo para definir a melhor proposta para
explorar a pouca variacado genética existente.

A variacdo genética € a matéria prima do melhoramento genético. Uma
populacdo com baixa variacdo genética pode levar a ganhos insignificantes e gastos
desnecessarios com recursos e tempo. Para qualquer espécie, essa condicdo €&
esperada em geracdes mais avancadas, em que varias intensidades de selecéo ja
foram aplicadas. Como a situacdo da variedade caribaea tem se mostrado atipica,
baixa variabilidade genética, € importante além da conservacao de variacao genética
na populacédo, realizar cruzamentos ou infusdes de materiais para aumentar a
variacdo genética da populacdo nas proximas geracdes. Assim, apOs estimar 0s
parametros genéticos varias propostas de selecdo devem ser avaliadas visando
principalmente manter a variabilidade genética. A selecdo pode ser praticada em
nivel de individuos, de médias de progénies e entre e dentro de progénies (SILVA et
al., 2011). A definicdo do melhor método ira depender da diversidade genética que
se pretende manter dentro da populacao e a finalidade da selecao.

Dentro desse contexto, o objetivo deste estudo foi estimar a variabilidade
genética existente em pomares de Pinus caribaea var. caribaea e analisar os efeitos
de diferentes métodos e intensidades de selecdo sob a diversidade genética dos

pomares, bem como estimar os possiveis ganhos na selecéao.



13

2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 PRODUCAO DE PINUS NO BRASIL

Ao longo dos anos, com a reducdo da disponibilidade de madeira das
florestas tropicais e com as restricbes impostas a utilizacao indiscriminada destas
florestas no fornecimento de madeira para uso industrial, novas espécies passaram
a ser plantadas e utilizadas, constituindo assim, uma alternativa de suprimento de
matéria prima para as industrias madeireiras. (TRIANOSKI, 2012). A introducdo de
espécies florestais exoéticas no Brasil proporcionou grandes beneficios para o
desenvolvimento socioecondmico no pais, principalmente em areas cujas
caracteristicas de solo e clima desestimulavam a atividade agricola, solos com baixa
fertilidade e/ou com stress hidrico (SAMPAIO; RESENDE; ARAUJO, 2000).

Essas espécies se desenvolveram bem nas regibes onde foram
introduzidas, o Eucalipto nos cerrados paulistas e o Pinus no sul do Brasil
(BRACELPA, 2015). O género Pinus foi introduzido no Brasil por imigrantes
europeus em meados de 1936 (ASSIS; RESENDE, 2011), com a finalidade
ornamental e producdo de madeira, porém ndo obteve sucesso devido a ma
adaptacdo ao clima do pais (SILVA, 2005). O plantio de pinus no pais em escala
comercial ocorreu a partir dos anos de 1960, com a introducdo de espécies
provenientes dos Estados Unidos, México, Asia, América central. Extensas areas
foram plantadas nas regifes Sul e Sudeste (SHIMIZU, 2008), intensificando ap6s os
incentivos fiscais durante a década de 1970 a 1980. Sendo as espécies de pinus de
clima temperado como P. elliottii e P. taeda, introduzidas dos Estados Unidos e as
de clima subtropical e tropical como o P. caribaea e P. oocarpa, provenientes do
México, América Central, llhas Caribenhas e Asia as mais utilizadas nos plantios
(SILVA, 2005; WHEGE et al., 2014). Essas introducdes de materiais possibilitaram a
expansao da cultura de pinus em todo o pais, utilizando-se a espécie adequada para
cada regido ecologica (AGUIAR; SOUSA; SHIMIZU, 2011).

As espécies de Pinus destacam-se como uma das mais importantes para
plantios comerciais no Brasil, principalmente pela producdo de madeira serrada,
papel, celulose (SILVA et al.,, 2012) e resina (SHIMIZU; SPIR, 1999). As

caracteristicas morfologicas e silviculturais de pinus, além do rapido crescimento e
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diversidade de espécies, tém promovido a expansao da distribuicdo geogréafica das
florestas plantadas com esse género, considerado uma importante fonte de matéria
prima para a industria de base florestal (SILVA et al., 2012, JUIZO et al., 2015).

A éarea de arvores plantadas no Brasil totalizou 7,8 milhdes de hectares em
2015, no qual os plantios de pinus ocupam 1,6 milhdo de hectares e concentram-se
no Parana (42%), Santa Catarina (34%), Rio Grande do Sul (11%) e Séo Paulo (8%)
(Figura 1) (IBA, 2016). A concentracdo nessas regides se deve as condicdes
edafoclimaticas e a localizacdo dos principais centros processadores desse tipo de
madeira (ABRAF, 2013).

Figura 1 - Areas de arvores plantadas no Brasil por estado e género, 2015.
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Fonte: (IBA, 2016).

Nos ultimos anos, houve um decréscimo da area plantada com esse género,
devido, principalmente, & substituicdo das areas plantadas por Eucalyptus (IBA,
2016), o qual apresenta maior rendimento em volume de madeira e o ciclo de corte €
inferior ao de pinus. Mesmo diante da reducdo da area de plantio de pinus, o
consumo da madeira desse género para o uso industrial em 2015 foi de 42,46
milhdes de m3, o que representa aumento de 1,64% em relacdo ao consumo de

2014. Destacando principalmente o segmento da industria madeireira (23 milhdes de
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m?3), celulose e papel (8,34 milhdes de m?3) e painéis reconstituidos (6,86 milhdes de
m3) (IBA, 2016).

2.2CARACTERISTICAS GERAIS DA ESPECIE Pinus caribae var. caribaea

Pinus caribaea € um dos pinus mais difundidos no mundo nas regifes
tropicais e apresenta trés variedades: hondurensis, bahamensis e caribaea (WHEGE
et al., 2014). Estas variedades apresentam diferentes caracteristicas morfologicas e
diferentes regides de origem (TRIANOSKI, 2012). Estas variedades apresentam
excelentes qualidades a serem exploradas para a producao de madeira, papel e
resina (AGUIAR; SOUZA; SHIMIZU; 2011; SILVA et al., 2012). O P. caribaea var.
caribaea pertence a familia Pinaceae, € uma conifera tropical, conhecida
popularmente como pinho caribenho. As populacdes naturais sédo de distribuicao
restrita ao oeste de Cuba e Isla de Pinos, regibes de baixas altitudes, até 280 m,
com inverno seco, temperatura média anual entre 5 °C e 25 °C, com precipitacédo
pluviométrica média anual variando de 750 mm a 1.300 mm (FRANCIS, 1992;
ZHENG; ENNOS, 1999). Esta variedade é pouco exigente em solo, pode ser
amplamente cultivada em locais ndo aproveitados para a agricultura e pecuéria
(SILVA, 2005) e em solos degradados (HERAS; BONILLA; MARTINEZ, 2006).

No Brasil, tal variedade é plantada exclusivamente na regido tropical, visto
gue nao tolera geadas (SHIMIZU, 2008). Quando comparada as outras variedades,
o P. caribaea var. caribaea apresenta crescimento mais lento, menor incremento
anual, porém é a mais adequada para o processamento mecanico, por apresentar
fuste reto e galhos finos e curtos (PIMENTEL, 2000). A producéo de resina, embora
inferior as demais variedades (COPPEN, 1993) apresenta propriedades medicinais
em enfermidades respiratérias, e muitas industrias a utilizam na producdo de
sabdes, desinfetantes, vernizes, farmacos, borrachas e pinturas (CHUDNOFF, 1984;
CONABIO, 2004).

As espécies de pinus sdo monodicas, apresentando flores unissexuais,
distribuidas no mesmo individuo e polinizacdo anemdfila. O sistema reprodutivo de
cruzamento ou misto, com predominio da reproducéo cruzada (MATHESON; BELL,;
BARNES, 1989; SHIMIZU, 2008). As estruturas reprodutivas de P. caribaea sao do
tipo estrobiliformes, com predominancia das masculinas na parte inferior da copa e

femininas na superior (MORAES et al., 2007). Os estrobilos femininos aparecem em
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grupos de cerca de dois a cinco nos ramos superior, contendo de 30 a 60 sementes.
Séo produzidos a partir dos quatros anos de idade. O tempo entre a polinizacao e a
maturacdo dos cones varia de 18 a 21 meses. Os estrobilos masculinos séo
estreitos e cilindricos, sado produzidos a partir do terceiro ano, e caem pouco depois
da liberagéo do pdlen (SILVA, 2005).

As folhas séo aciculadas (em forma de agulhas), agrupadas geralmente em
3 (Figura 2). As sementes sdo estreitamente ovoides (Figura 3), de 5 a 6 mm de
comprimento, com uma asa membranosa de até 20 mm de comprimento (NIETO;
RODRIGUES, 2003). A variedade caribaea apresenta dificuldade em produzir
sementes no Brasil, assim como a variedade bahamensis (AGUIAR; SOUSA;
SHIMIZU, 2011). As variedades de Pinus caribaea com seus troncos habitualmente
retilineos e ramos finos, apresentam de 20 a 30 m de altura, podendo atingir até 45
m, com o DAP entre 50-80 cm, ocasionalmente até 100 cm (GREAVEZ et al., 2015).

Figura 2 — Aciculas de Pinus caribaea var. caribaea.

Fonte: O préprio autor.

Figura 3 — Cones secos e sementes de Pinus caribaea var. caribaea.

Fonte: O préprio autor.
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Sua madeira possui estrutura grosseira com fibras verticais; cor marrom
avermelhada ou marrom amarelada; anéis de crescimento largos no lenho outonal e
cerne ndo formado até a idade dos 15 anos (WANG; MALCOLM; FLETCHER, 1999).
A densidade da madeira pode variar de espécie para espécie e ainda, entre arvores
de uma mesma espécie, devido principalmente a idade, sitio e 0 grau de competicao
que entre as arvores (OLIVEIRA et al.,, 2011). De modo geral, a madeira da
variedade caribaea € considerada de moderadamente pesada a pesada, como
observado por Wang, Malcolm e Fletcher (1999) 0,47 g/cm (aos 10 anos), 0,58
g/cm3 (aos 15 anos). A madeira é amplamente empregada em construcées rurais,
construgdes pesadas e construgdo de navios, assim como na carpintaria, laminados,
aglomerados, como combustivel (lenha), mobveis, cercas, chapas, ladrilhos,
dormentes de via férrea, tinas, celulose (CHUDNOFF, 1984).

2.3 MELHORAMENTO GENETICO DE Pinus

O melhoramento genético de espécies florestais € uma ciéncia relativamente
nova no pais, apresentando maior desenvolvimento a partir de 1950. Em meados de
1967, iniciaram-se o0s primeiros projetos de melhoramento genético de pinus no
Brasil, devido principalmente a potencialidade dessas espécies exoéticas e aos
incentivos fiscais. Provavelmente as primeiras espécies a serem melhoradas em
larga escala foram Pinus ellioti e Pinus taeda nos Estados Unidos (TONELLO, 2004).
A partir de 1970 no Brasil, foram instalados os primeiros testes de progénies e
procedéncias de pinus. Implementados por empresas florestais, principalmente
industrias de celulose e papel, instituicdes publicas federais e estaduais, como o
Programa de melhoramento de pinus da Embrapa Florestas Embrapa, Ibama, IFSP
e as universidades UNESP, ESALQ/USP, UFPR, UFV e UFLA. Visando como
objetivo principal a producdo de madeira para atender o consumo existente. Para
tanto, foi considerado a escolha de sementes de origens mais adequadas para
estabelecimento, tanto de plantios comerciais como de populagcbes base, afim de
prosseguir com programas de melhoramento genético das espécies (MISSIO, 2004;
AGUIAR; SOUZA; SHIMIZU, 2011).

Atualmente no Brasil, as espécies de pinus que tem sido mais utilizadas nos

programas de melhoramento sé&o o P. ellioti e o P. taeda. Merecendo destaque para
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o pinheiro tropical, o P. caribaea que tem suas variedades amplamente estudas seja
pela analise de caracteres quantitativos e por marcadores moleculares visando
principalmente a melhor adaptabilidade e producéo para florestamentos nas regifes
mais quentes (SILVA et al., 2011; SEBBENN et al, 2010; PIRES et al., 2013; SILVA,
2005; FURLAN et al., 2007).

O objetivo da maioria dos programas de melhoramento é produzir arvores
superiores, bem adaptadas e que produzam madeira de alta qualidade com
caracteristicas desejaveis para atender as demandas do mercado. Modificando
assim, a estrutura genética de uma espécie a fim de que esta adquira caracteristicas
buscadas pelo melhorista (FOELKEL, 2011). Assegurando ainda a manutencdo da
variabilidade genética, requisito fundamental para a obtencdo de ganhos genéticos a
longo prazo (MORI, 1993). A informacao sobre a variabilidade genética é essencial
para o conhecimento do processo de transferéncia de genes desejaveis de uma
geracdo para outra, propiciando a adocdo de estratégias corretas no programa de
melhoramento genético a ser empregada para a espécie (COTTERILL, 1986). No
qual, a variacdo genética pode ser encontrada nos niveis hierarquicos:
procedéncias, progénies, individuos e dentro de individuos (AGUIAR; SOUSA;
SHIMIZU, 2011).

Assim para qualquer programa de melhoramento é de extrema importancia
gue haja consideravel variacdo genética na populacdo. Essa condicdo € esperada
em geracbes mais avancadas, em que varias intensidades de selecdo ja foram
aplicadas. Como a situacdo da variedade caribaea tem se mostrado atipica, baixa
variabilidade genética, é importante além da conservacao de variacdo genética na
populacao, realizar cruzamentos ou infusdes de materiais para aumentar a variacao
genética da populacédo nas proximas geracoes.

Para o género pinus, o melhoramento genético € aplicado principalmente
para aumentar a producdo de madeira e resina, de modo a atender as demandas
das industrias de papel e celulose de fibra longa, de madeira serrada e do setor
resinifero, aumento da producgéo de breu e terebintina (SANTOS, 2014). Para tanto,
se faz necessario a aplicacdo de técnicas adequadas que visem melhorar a
produtividade dos plantios florestais. Existem varias etapas que envolvem a
producdo de sementes e mudas de pinus melhoradas geneticamente. Isso se

consegue pela variabilidade genética existente em populagbes do género,
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permitindo cruzamentos controlados para a obtencdo de novos genotipos
melhorados a partir de cruzamentos inter e intra-especificos (FOELKEL, 2011).

2.4 ESTRATEGIAS DE SELECAO

Na selecdo de arvores em um programa de melhoramento genético, podem
ser usadas caracteristicas de crescimento e forma, de adaptacdo e de qualidade da
madeira. Estas caracteristicas sdo de fundamental importancia para o conhecimento
da estrutura genética da populacdo estudada de forma a facilitar a escolha do
método de selecdo mais adequado com a finalidade de explorar a variabilidade
existente (MORAES et al., 1997).

Apbés a constatacdo da existéncia de variabilidade genética, devem-se
utilizar diferentes estratégias para selecionar os melhores gendtipos e obtencao de
ganhos genéticos (OLIVEIRA et al., 2008). A maneira mais rapida e pratica de obter
ganhos em relacdo a uma Unica caracteristica € praticar a selecao diretamente sobre
ela. No entanto, a selecdo praticada em apenas uma caracteristica podera ocorrer
modificacbes em outras, ou seja, podendo ocorrer respostas favoraveis ou
desfavoraveis nos caracteres de importancia secundaria (PAULA et al., 2002).

A estimacédo de parametros genéticos e a selecdo de individuos nos diversos
métodos de selecdo existentes buscam avaliar a magnitude e a natureza da
variancia genética disponivel, com vistas a quantificar os ganhos com a selecéo, e
predizer o melhor método de selecéo a ser utilizado (COSTA et al., 2000). InGmeros
meétodos de selecdo sdo descritos na literatura, entre eles podemos citar a selecao
dentro de progénies, selecdo entre progénies, selecéo entre e dentro de progénies e
a selecéao individual.

A selecdo dentro de progénies consiste na selecdo de um mesmo numero
de individuos em cada uma das progénies. A selecdo entre progénies baseia se na
escolha das progénies com melhor desempenho, considerando todos os individuos
das mesmas. (KAGEYAMA, 1980). Na selecdo entre e dentro de progénies,
inicialmente selecionam-se as melhores progénies e, em seguida, os melhores
individuos dentro delas. Na selecdo individual os melhores individuos sé&o

selecionados de acordo com seu valor genético, definidos pelo ranking. As
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individualidades dos mesmos sé&o mantidas no decorrer do programa (COTTERILL;
DEAN, 1990).

Os ganhos com selecéo provém da variacdo genética herdavel existente nas
populacdes, bem como, do controle genético dos caracteres que se deseja melhorar

além da acuracia seletiva. Portanto, é de fundamental importancia estimar

parametros genéticos a fim de predizer os ganhos com a selec¢édo (BERTI, 2010).

2.5 DIVERSIDADE GENETICA

Estudos sobre diversidade genética e o nivel de diferenciacdo genética entre
as populacbes das espécies sdo essenciais para definir os estoques genéticos,
subsidiar politicas de exploracdo e manejo desses recursos, tracar estratégias de
conservacdo em escala regional e geogréfica e para o estabelecimento de
estratégias de amostragem para fins de melhoramento, possibilitando a formacéo de
amostras significativas (GANDARA, 1996; BUENO, 2001). No melhoramento
genético, o conhecimento sobre a diversidade genética de uma espécie auxilia na
escolha dos melhores individuos para os cruzamentos, na definicdo de estratégias
adequadas de selecdo e no mapeamento genético.

Segundo Ratnam e Boyle (2000) as atividades humanas modificam o
tamanho e a estrutura da populacdo, tanto da espécie manejada como das outras
espécies associadas a ela, alterando sua estrutura genética e seus niveis de
diversidade. Uma populacdo sob manejo também esta sujeita a alteragcdes no seu
tamanho e a sua estrutura. Para tanto € necessario evitar o manejo inadequado, que
podera resultar na perda de alelos raros, ocasionando o afunilamento da base
genética da populacao.

De acordo com Kageyama (1987) a diversidade genética ou variabilidade,
devida a diferencas nos alelos pode ocorrer nos seguintes niveis: i) espécies dentro
de ecossistemas; ii) populacdes dentro de espécies e iii) individuos dentro de
populacbes da espécie. Essa caracterizacdo também ¢é necessaria para a
compreensao dos padrdes de distribuicdo da variabilidade genética existente em

populacdes naturais na floresta tropical (PAIVA, 1994).
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 MATERIAL

Sementes de 175 clones de P. caribaea var. caribaea de um pomar de
sementes clonal do Centro de Conservacao Genética e Melhoramento de Pinheiros
Tropicais - CCGMPT, localizado em Aracruz-ES foram coletadas pelo Instituto de
Pesquisas e Estudos Florestais (IPEF-ESALQ/USP), Piracicaba — SP para
estabelecimento de dois testes de progénies. As mudas foram produzidas na
Companhia Agro-florestal “Monte Alegre” — CAFMA, atual Duratex S.A., em Agudos-
SP.

3.2 METODOS

3.2.1 Instalacao do ensaio

Dois testes, um com 76 e outro com 99 progénies de polinizacdo aberta
foram implantados na Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Universidade
Estadual de Engenharia de Ilha Solteira — UNESP (Figura 4), localizada no municipio
de Selviria-MS (20°20’ de latitude Sul; 51°24’ de longitude Oeste e 370 m acima do
nivel mar). O primeiro teste (Area 1) foi instalado em maio de 1988, e o segundo
(Area 2) em fevereiro de 1989.

O clima do local de plantio € considerado tipo Aw conforme a classificacdo
de Koeppen; temperatura média anual de 25,1 °C e precipitagdo média anual de
1.305 mm (SANTOS; HERNANDEZ, 2013). O solo do local foi classificado, segundo
o Sistema Brasileiro de Classificagcdo de Solos, como LATOSSOLO VERMELHO
Distrofico tipico argiloso (EMBRAPA, 2013).
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Figura 4 - Vista aérea do local de instalagdo dos dois Pomares de semente por

mudas de P. caribaea var. caribaea, Selviria-MS.

Fonte: Google Earth (2016)

O delineamento experimental utilizado para area 1 foi o de blocos completos
casualizados contendo 80 tratamentos (quatro testemunhas comerciais e 76
progénies), quatro blocos, parcelas lineares com dez plantas no bloco | e Il, nove
plantas no bloco Ill e cinco plantas no bloco IV (Figura 1A). Aos 15 anos apo6s o
plantio foi realizado um desbaste de 50% de intensidade e o teste foi transformado
em um pomar de sementes por mudas (Figura 5). Na area 2 foi utilizado o
delineamento em latice 10 x 10, contendo 100 tratamentos (uma testemunha
comercial e 99 progénies), trés blocos, trés repeticdes, parcelas lineares com dez
plantas. Nas duas areas foi utilizado o espagamento de 3 x 3 m (Figura 2A). Na area
2, aos 14,3 anos apos o plantio sofreu um desbaste de 50% de intensidade (Figura
6). No teste permaneceram cinco plantas por parcela. Apds o desbaste, o teste foi

transformado em um pomar de sementes por muda (SILVA et al., 2011).
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Figura 5 — Pomar de semente por muda de Pinus caribaea var. caribaea (area 1),
Selviria — MS.

Fonte: o proprio autor.

Figura 6 — Pomar de semente por muda de Pinus caribaea var. caribaea (area 2),
Selviria — MS.
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Fonte: o proprio autor.

3.2.2 Coleta de dados

Os caracteres quantitativos foram mensurados aos 28 e 27 anos apds o
plantio na area 1 e 2, respectivamente. Os caracteres considerados foram: altura
total de plantas (ALT - m); Circunferéncia a altura do peito (CAP - cm), sobrevivéncia
(SOB) e volume de madeira (VOL - m? arvorel). Com base no CAP foi calculado o
didametro a altura do peito (DAP - cm) conforme a expressao a seguir:

CAP
DAP = —
s
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Para determinar o volume (m?) foi considerada a equacéo de volume obtida
apos cubagem rigorosa para espécie, conforme formula abaixo. Para isso foram

derrubados oito individuos da bordadura da area 2.

V=0,0798+0,33xDAP?xHj
Onde:
V= Volume em m3,
DAPi = Diametro a altura do peito;

Hi = Altura total da arvore;

A circunferéncia a altura do peito foi mensurada com uma fita métrica

graduada em 0,1 cm e a avaliacdo da altura foi realizada com o hipsémetro vertex lll.

3.2.3 Analise de deviance e estimativa dos componentes de variacdo e

parametros genéticos

Para analise de deviance, estimativa dos componentes de variancia e
predicdo dos parametros genéticos foi utilizado o método REML/BLUP (maxima
verossimilhanca restrita/melhor predigdo linear ndo viciada). Primeiramente,
procedeu-se as analises os dados da area 2 com base no modelo experimental de
blocos incompletos. Como ndo se observou diferenca significativa entre blocos para
o delineamento experimental em latice foi adotado o mesmo modelo usado na area
1. Para as duas areas foram considerados o modelo linear misto de blocos
completos, considerando progénies de meias-irmas, vérias plantas por parcela, um
s6 local e uma Unica populacdo (Modelo 93). Conforme modelo abaixo proposto por
Resende (2007):

y =Xb + Za + Wc + e

em que: y = vetores de dados; b = vetores dos efeitos de blocos (fixos); a = vetores
dos efeitos genéticos aditivos (aleatorios); ¢ = vetores dos efeitos de parcela
(aleatorios); e = vetores dos efeitos de erros aleatérios. X, Z e W = matrizes de

incidéncia para os referidos efeitos.

As distribuicdes e estruturas da média e variancias sao:



y|b,V ~N(Xb,V)
al4, o2 ~N(0,A6%)
cloZ~N (0,1 6?)
ec? ~N(0,167)

COV (a, €c')=0;COV (a, €)=0; COV (c, &) =0, ou seja, as covariancias entre
todos os efeitos aleatérios do modelo sdo consideradas nulas. Assim

y [ Xb] y| [V ZG WC R]
a 0 a GZ G 0 O
E = e var = . , em que:
c ¢/ jew 0o C o0 )
el [0 | e] [R 0 0 R
~2
G=Aoc;
R=16]
C=16?
V =2ZA & Z+WI 6 W'+l 62 =ZGZ+WCW'+R.
As equacdes de modelo misto séo:
X' X X'z X'W o] Xy
R , em que
Z'X Z'Z+A Z’W al=|zy
W' X W'z W W | A, ¢l |wy
67 1-h*-¢? 62 1-h?-¢?
ﬂ,l:’\zz ~ ; /12:’\2: > ;
o, h O, C
N 62
h, = ————— : herdabilidade individual no sentido restrito, no bloco.
O, t0, +0,
6_2
¢, =— = correlagdo devida ao ambiente comum da parcela.
(O +Gc -l-O'e
&2 variancia genética aditiva.
&2 variancia entre parcelas;
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&2 variancia residual (ambiental dentro de parcelas + n&o aditiva).

A: matriz de correlagdo genética aditiva entre os individuos em avaliagcéo.

Demais estimativas de variancias e parametros genéticos processados pelo

programa:

a) Variancia genética aditiva (52):
63 =[AA"a+6&% tr (AT CP)]/a;

b) Variancia ambiental entre parcelas (6§ ):

A

62 =[C'¢+67tr C¥)/s,;
c) Variancia residual (ambiental + ndo aditiva) (65):
A2 1 o 1 Al 1 Al 1
G, =ly'y-f'X'y-azZ'y—-CW'yl/[N —-r(x)];
em que: C2 e C33 vem da inversa de C; C: matriz dos coeficientes das equacdes de

modelo misto; tr: operador traco matricial; r(x): posto da matriz X; N, g, s: numeros

de dados, de individuos e de parcelas, respectivamente.
d) Variancia fenotipica individual (6% ):

2 2 2.,
a c e

62 = G2 + 6L + G5,

e) Herdabilidade individual no sentido restrito, ou seja, dos efeitos aditivos:

fya
hy _ o

(oI N

- N

&
f) Herdabilidade da média de progénies:
1/ 4)6?

~2 7552 4 52 ;
(w/2)57 + % 4 (750 +9)
r

3N

n.r

g) Herdabilidade aditiva dentro de parcela:

ﬁzd — 0,756'5
07562 +67°
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h) Coeficiente de variacdo genética aditiva individual:
Jo7
CV4i (%) = #100;

i) Coeficiente de variagdo genotipica entre progénies:

0,255
CV,, (%) = Y272 100;
m

j) Coeficiente de variacdo experimental:

JI(0,7562 + 62)In]+ 67

CV, (%) = i 0

k) Coeficiente de variagao relativa:

CVp |

cv, '

e

cV, =

l) Acurécia da selecdo de progénies, assumindo sobrevivéncia completa:

- -2
réa -V hm

Para realizacdo de todas as andlises foi empregado o software genético-
estatistico SELEGEN, desenvolvido por Resende (2007). O teste de significancia foi
realizado com o calculo do LRT (teste de razdo de verossimilhanca), obtido pela
diferenca entre as deviances para modelos sem e com efeito a ser testado. Para o

teste via LTR, foi utilizado o teste de qui-quadrado.
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3.2.4 Estratégias de selecao

Apés a estimativas dos parametros genéticos. Diferentes métodos e
intensidades de selecdo foram analisados para definir a melhor estratégia de
selecdo a ser aplicada nos testes a fim de evitar a redugédo da variabilidade da
populacdo apOs desbaste seletivo e/ou coleta de sementes para compor novos
testes. Os métodos de selecdo foram baseados no DAP devido esse apresentar
altos coeficientes de herdabilidade e correlacdo positiva e significativa com o
volume. Para estimativa do progresso esperado com sele¢do foram considerados
valores aditivos individuais (BLUP’s) do carater DAP tanto para area 1 quanto para a
area 2, conforme metodologia proposta por Resende (2002a). Para isso foram
adotados quatro métodos de selecao e dez intensidades de selecéo (7%, 12%, 17%,
22%,27%,32%, 37%, 42%,47%, 52%), com um total de 80 estratégias de selecao,
conforme figuras abaixo (Figura 7):

Figura 7 — Estratégias de selecao aplicadas no Pomar de Sementes por Mudas de

Pinus caribaea var. caribaea (area 1 e 2).

Selecédo Dentro de R
Progénies 7% a52%

Selegdo Entre de o A E90
Progénies 7% 2 52%

Areale?2 : : : :
Selecédo Entre e

Dentro de 7% a 52%
Progénies

Selecéo Individual 7% a 52%

Fonte: O préprio autor.
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Apés aplicar os diferentes métodos e intensidades de selecdo foram
estimados o tamanho efetivo populacional (N_ ), o ganho de selecdo (GS %), e a

diversidade genética (D). Para isso foi utilizada a expressao para espécies monoicas
tendo como base os individuos remanescentes apos desbaste seletivo (RESENDE,
2002):

N, = (4N K, )/[k, +3+(o2 /k, )|

em que: N, é o tamanho efetivo populacional; N; o numero de familias

e

selecionadas; k. o nimero de individuos selecionados por familia; k; é o nimero

médio de individuos selecionados por familia; e ¢ é a variancia do nimero de

individuos selecionados por familia.
GS = pal00/uf

em que: GS é o ganho de selecdo; ua € a média genotipica dos individuos
selecionados; e uf é a média fenotipica dos individuos selecionados

A diversidade genética (D), apés a selecao, foi quantificada conforme Wei e
Lindgren (1996), citados por Resende (2002).

D=Ng /Ny

Onde: 0 <D =1, sendo N, o nimero efetivo de progénies selecionadas; e

N,, 0 namero original de familias.

Para determinar a intensidade de selecdo que maximiza tanto o Ganho de
selecdo (GS) quanto a diversidade genética (D), um em relacdo ao outro, foram
considerados valores de GS e D usando uma escala relativa de 0,0 — 0,1. Equacdes
qguadraticas foram utilizadas para estimar as linhas de regresséo a partir dos pontos
de dados usando SigmaPlot (SPSS 2014). Desta forma, determinou-se o ponto de
interseccdo das linhas. Este ponto foi considerado como o numero ideal de
individuos para cada método de selecdo nas duas areas. Os numeros 6timos de
individuos selecionados foram utilizados para determinar a intensidade de selecéo

ideal e para estimar 0 GS e D no ponto de otimizacao.
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3.2.5 Distancias generalizada de Mahalanobis (D?) e método de otimizacéo de

Tocher

A diversidade genética entre as progénies de P. caribaea var. caribaea da
area 1 e 2 foram estimadas pela Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?). Dias
(1998) considera esta distancia como a mais robusta das medidas de distancias
disponiveis para a analise de dados quantitativos, tratando-se de uma distancia do
tipo escala-invariante, que considera a correlagdo entre as varidveis. A Distancia
Generalizada de Mahalanobis (D?), segundo Cruz e Carneiro (2003) é dada pela

expressao:

D} = 8Pl
em que:
D}, = distancia de Mahalanobis entre os genctipos i e i';
6'=[d1, d2, ..., dv], sendo dj = Yij— Yij;
¥ = matriz de variancias e covariancias residuais;
Yij = média do i-ésimo genotipo em relacéo a i-ésima variavel.

Com base nas matrizes de dissimilaridades obtidas na distancia de
Mahalanobis (D?), foi aplicado um método de agrupamento com o objetivo de
reconhecer grupos de progénies homogéneas. Para tanto, foi utilizado o Método de
Otimizacéo de Tocher, descrito por Cruz e Regazzi (2001). Este método adota como
critério que a média dos valores D? (intracluster), deve ser menor que os valores de
D? (inter-cluster).

Desta forma, para a aplicacdo deste método parte-se da matriz de
dissimilaridade, sendo identificado na mesma o par de progénies mais similar. Estas
progénies constituirdo o grupo inicial. Depois de formado o grupo, calculam-se as
medidas de dissimilaridade entre este grupo e as demais progénies. O critério de
inclusdo de novas progénies no grupo tem por base constatar se a distancia desta
progénie em relagdo ao grupo, dividida pelo nimero de progénies que ja o constitui,
é inferior ao maximo permitido, ou seja:

Se (D (Grupo)i / n)< a 2, inclui-se a progénie no grupo.

Se (D (Grupo)i / ) > o 2, a progénie “i”” ndo deve ser incluida no grupo.

em que:
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N = ndmero de progénies que constitui o grupo original;
o = limite de acréscimo, na media da distancia intragrupo, para formacéo ou inclusdo de um
novo elemento no grupo.

Para célculo das distancias foram obtidas as matrizes de variancias e

covariancias pelo método REML/BLUP e o software SELEGEN-REML/BLUP
(RESENDE, 2007).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 ANALISE DE VARIANCIA E PARAMETROS GENETICOS

Apés o desbaste, a area 1 e 2 permaneceram com 729 e 1.384 plantas,
correspondendo a uma taxa de sobrevivéncia de 54,28% e 93,12%,
respectivamente. A baixa taxa de mortalidade na area 2 deve-se apenas as causas
naturais e ataques de formigas cortadeiras como foi observado durante as medicoes
a campo. Pode-se observar que depois de 11 anos a taxa de sobrevivéncia desta
area se manteve alta e o desbaste ndo teve efeito negativo para a sobrevivéncia das
plantas. A alta taxa de mortalidade observada na area 1 deve-se a presenca de um
sub-bosque com um grande nimero de lianas. As lianas podem alcancar o topo das
arvores em busca de luz e isso causa o sufocamento das plantas levando a morte.
Outros fatores que podem contribuir para a mortalidade das plantas sao raios e
ventos fortes. Portanto, o manejo da vegetacdo invasora em plantios de pinus,
mesmo em idade adulta, € essencial para manter altas taxas de sobrevivéncia.

Condicbes semelhantes a area 2 também foi observada em ensaio de P.
caribaea var hondurensis (MORAES et al., 2007). Dois anos apés desbaste seletivo
de 40% a sobrevivéncia foi de 90,44%. Os autores concluiram que houve boa
conducdo do ensaio de campo quanto ao manejo e condi¢cdes favoraveis de
adaptacdo da espécie a regido de estudo. Silva et al. (2011) encontraram taxa de
sobrevivéncia de 96,6% dois anos ap6s desbaste seletivo de 50% no mesmo ensaio
avaliado no presente trabalho (area 2).

N&o houve diferenca significativa a 1% de probabilidade entre as progénies
para oS caracteres avaliados em ambas as areas. Contudo, houve diferenca
significativa a 1% de probabilidade entre parcela para altura na area 1 e todos os
caracteres avaliados na area 2 (Tabela 1). Como comentado anteriormente, as
progénies sdo oriundas de uma area restrita de Cuba, possivelmente isso contribuiu
para reducdo da variagdo genética e fenotipica e alto grau de parentesco entre
individuos dessas ilhas. Outro fator que pode ter contribuido negativamente para
diminuir a variabilidade foi a amostragem realizada durante a coleta de sementes
nas populacdes naturais, a qual pode néo ter sido apropriada, levando a um alto

grau de parentesco entre os individuos. Por outro lado, variacdo significativa entre
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progénies para caracteres de crescimento vem sendo observadas por varios autores
para outras duas variedades bahamensis e hondurensis (PIRES et al., 2013 e
MORAES et al., 2007). Isso confirma a necessidade de conduzir de maneira mais

cuidadosa a selecédo nesses ensaios.

Tabela 1 - Andlise de deviance de dois pomares de semente por muda de  Pinus

caribaea var. caribaea aos 27 e 28 anos respectivamente, em Selviria-

MS.
Caracteres Progénies Parcela
Area 1
DAP (cm) 2,43 2,76
ALT (m) 2,43 22,89"
VOL (m%arv?) 1,55M 1,06"
Area 2
DAP (cm) 0,86" 25,75"
Altura (m) 0,05"s 64,44
VOL (m%arv?) 0,20" 13,85™

Nota: DAP: Didmetro a altura do peito; ALT; Altura; VOL: Volume. ** Significativo a 99% de
probabilidade com 1 grau de liberdade; ns =ndo significativo.
Fonte: O préprio autor.

Os valores médios para os caracteres avaliados na area 1 e 2 foram 30,8 e
31,92 cm, 26,62 m e 28,81 m, 1,06 e 1,26 m3/arvl, para DAP, altura e volume,
respectivamente (Tabela 2). Na area 2 os valores médios superaram o0s valores da
area 1. Indicando um bom desenvolvimento das progénies na regido de plantio.
Essa espécie apresenta bom potencial de crescimento na regido comparada a
outras variedades de Pinus caribaea. Na mesma regiao deste estudo, em progénies
de Pinus caribaea var hondurensis aos 14 anos de idade, as arvores atingiram
médias de 23,2 cm, 25,04 m e 0,75 m%arv?, para DAP, altura e volume (MORAES et
al., 2007).

Os coeficientes de variagdo experimental (CVe) foram baixos para todos os
caracteres analisados em ambas as areas. Os CVe para o DAP, altura e volume na
area 1 e 2 variaram de 3,27% a 16,36% (Tabela 2). Os valores sdo baixos se
comparados com os resultados obtidos para espécies florestais. Segundo Pimentel-
Gomes e Garcia (2002) valores de CVe entre 10 e 20% podem ser considerados
baixos para experimentos onde ocorre competicdo entre plantas. Valores baixos de
coeficiente de variacdo experimental indicam boa precisdo do método utilizado nas

avaliacdes dos caracteres analisados (KAGEYAMA et al.,, 1977). O maior CVe
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encontrado foi para o carater volume, o que era esperado, uma vez que o carater é
composto basicamente pelo produto das variaveis altura total de plantas e DAP
(HOULE, 1992). Valores préximos foram encontrados para Pinus caribaea var
bahamensis em um teste de progénie instalado em Selviria, MS aos 13 de idade
(MISSIO et al., 2004).

O bom controle ambiental também pode ser confirmado a partir de valores

.. . ~ . 2 . .
do coeficiente de determinagcao dos efeitos de parcela (Cpam), 0s quais foram baixos

para as duas areas estudadas (<10%). Isso indica baixa variabilidade ambiental
entre parcelas dentro de blocos, com excecdo da altura, que apresentou 0s maiores
valores de coeficientes de determinacéo dos efeitos de parcela (22%) (Tabela 2).

A acuracia é um parametro que representa a confiabilidade das estimativas
dos parametros genéticos obtidos por meio da avaliacdo de caracteres quantitativos
(REZENDE, 2002). A area 1 obteve valores maiores desse parametro para DAP
(0,69), altura (0,63) e volume (0,67) (Tabela 3). Na area 2 a altura e o volume
apresentaram valores baixos de acuracia, 0,21 e 0,35 respectivamente, por sua vez,
o DAP apresentou uma acuracia moderada (0,45) conforme classificacdo proposta
por Resende et al. (1995). Assim, o DAP deve ser o carater priorizado na selecéo
para producdo de madeira por apresentar melhor precisdo na predicdo dos valores
genéticos.

Segundo Resende (2007), a qualidade experimental também deve ser
inferida pela acuracia. Verificou-se valores de baixos CVe em ambas as areas e
valores altos de acuracia (63 a 69%), principalmente para a area 1. Ao contrario da
area 2 que apresentou valores moderados a baixos de acuracia (21 a 45%). Valores
do coeficiente de variacdo relativa ((CVi=(CVy/(CVe) também pode ser usado na
avaliacdo genética ou genotipica. Segundo Vencovsky (1987) e Resende (2007)
valores em torno da unidade sdo adequados para propiciar inferéncias com
acuracias e precisfes altas a muitos altas. O namero de repeticbes acima de cinco,
como observado no presente trabalho, também contribui para altas acuracias e boa

precisao.
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Tabela 2 - Estimativas de parametros genéticos para os caracteres silviculturais em
dois pomares de sementes por muda de Pinus caribaea var. caribaea, aos

27 e 28 anos em Selviria-MS.

Parametros
Caracteres Média CVgi(%) CVgp(%) CVe(%) Cre
Area 1
DAP (cm) 30,48 6,21 3,1 3,27 0,07
ALT (m) 26,62 5,52 2,76 6,73 0,22
VOL (m?® arvore™) 1,06 12,57 6,28 13,94 0,05
Area 2
DAP (cm) 31,92 4,66 2,33 7,97 0,12
Altura (m) 28,81 1,55 0,77 6,17 0,21
VOL (m? arvore) 1,26 7,09 3,55 16,36 0,09

Nota: Ve . coeficiente de variagdo genética aditiva individual; CVgp : coeficiente de variacdo genética

entre progénies; CV, : coeficiente de variacdo experimental;
Fonte: O préprio autor.

De maneira geral, os coeficientes de variacdo genética nas duas areas
foram baixos, comparados aos de testes de progénies do género Pinus (MOREIRA,
2013; AGUIAR; SOUSA; SHIMIZU, 2011; MORAES et al., 2007; SEBBENN et al.,
2010). A area 2 apresentou os coeficientes de variacdo menores que a area 1.
Contudo, a variacdo genética aditiva individual (CVgi) foi maior que a variacao
genética entre progénies (CVgp), para DAP, altura e volume. Isso era esperado visto
que diferencas significativas foram observadas somente entre individuos dentro de
progénies. Nas areas 1 e 2 0os CVyi variaram de 6,21% a 12,57% e 1,55% a 7,09%
para DAP e volume, e 0 CVgp de 2,76 % a 6,28% e 0,77% e 3,55% para altura e
volume, respectivamente (Tabela 2). Quanto maior o coeficiente de variacéo
genética aditiva individual maiores chances de encontrar individuos superiores que
irdo proporcionar na selegcdo ganhos significativos (MOREIRA, 2013). O autor
observou maiores coeficientes de variacdo em progénies para P. elliottii var. elliottii
em idade precoce e coeficientes de variacdo individual e entre progénies foram de
6,55% e 18,4% para DAP e volume e de 3,27% e 9,2%, para DAP e volume,
respectivamente. Os coeficientes de variacdo genética estimados foram menores
gue em um teste com 119 progénies de P. caribaea var bahamensis em Selviria-MS
(MISSIO et al., 2004) e também em um teste com 16 progénies de P. caribaea var.
bahamensis de 21 anos de idade, instalado em Assis —SP (PIRES et al., 2013).

Maior variabilidade entre parcela indica que os efeitos ambientais tiveram maior
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influéncia nos parametros genéticos estimados, portanto podem subestimar o0s
resultados na selecao.

Os coeficientes de herdabilidade individual, média de progénies e aditiva
dentro de parcela para os caracteres de crescimento foram moderados para area 1 e
baixos para area 2 (RESENDE et al.,, 1995) (Tabela 3). Entre os caracteres
estudados a altura apresentou maiores estimativas de herdabilidade individual
(0,20+0,09) e dentro de parcela (0,20) e o DAP para média de progénie (0,48).
Existe variabilidade genética para populacdo remanescente da area 1. Embora néo
tenha sido detectada diferenca significativa pelo teste de LRT, o intervalo de
variagdo para herdabilidade individual foi significativo e ele € um indicativo de

variacao genética para os caracteres estudados.

Tabela 3 - Estimativas de parametros genéticos para os caracteres silviculturais em

dois pomares de sementes por muda de Pinus caribaea var. caribaea, em

Selviria-MS.
Parametros
Caracteres h2 h? h2, I CV,
Area 1
DAP (cm) 0,15+0,08 0,48 0,13 0,69 0,48
ALT (m) 0,20+0,09 0,40 0,20 0,63 0,41
VOL (m?arvore™) 0,11+0,07 0,45 0,09 0,67 0,45
Area 2
DAP (cm) 0,07+0,04 0,20 0,06 0,45 0,29
Altura (m) 0,02+0,02 0,05 0,02 0,21 0,13
VOL (m?arvore™) 0,03+0,03 0,12 0,024 0,35 0,22

ﬁg: herdabilidade individual no sentido restrito; ﬁrzn: herdabilidade da média de progénies;

A

- " . - 2 - N
h§d: herdabilidade aditiva dentro de parcela; rs, : acuracia, Cp coeficiente de determinagéo dos

efeitos de parcela CV, : coeficiente de variagdo relativa.
Fonte: O préprio autor.

De acordo com varios autores, estudos realizados com P. caribaea
apresentam resultados de herdabilidade variando de 0,10 a 0,56 para DAP e altura
(MORAES, 2001). Esta informacdo permite concluir que para a area 1 as
herdabilidades encontradas estdo de acordo com essa variacdo e para a area 2

estao inferiores se comparada as estimativas encontradas em outros trabalhos para
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0 género Pinus (ROMANELLI; SEBBENN, 2004; FREITAS et al., 2005; SEBBENN;
VILAS BOAS; MAX, 2008b; SEBBENN et al., 2010). Em progénies de Pinus
caribaea var. hondurensis com 14 anos de idade as estimativas de herdabilidade
individual para DAP foi de 0,22, herdabilidade média de 0,43 e média de parcela de
0,19 (MORAES et al., 2007). Para progénies de Pinus caribaea var bahamensis, as
estimativas de herdabilidade foram maiores para DAP, herdabilidade individual
(0,34), média de progénies (0,62) e dentro de progénie (0,26) aos 20 anos de idade
em Assis - SP (SEBBENN; VILAS BOAS; MAX, 2008a).

4.2 GANHOS DE SELECAO E DIVERSIDADE GENETICA

O desenvolvimento das progénies em relacdo as testemunhas comerciais
utilizadas foram satisfatérias. Na area 1 e 2 obteve-se 51,25% e 34% das progénies
com melhor desenvolvimento em DAP em relacdo as testemunhas, respectivamente.
A nivel individual a area 1 apresentou 33,24% dos individuos com melhor
desempenho e para a area 2 foram encontrados 7% dos individuos. Assim,
gendtipos superiores as testemunhas comerciais desses pomares poderdo ser
selecionadas para compor os plantios comerciais.

O ganho de selecéo para a area 1 variou de 1% a 4,8% nos quatro métodos
de selecéo (Selecdo dentro, entre, entre/dentro e individual) e nas dez intensidades
de selecao (7%, 12%, 17%, 22%, 27%, 32%, 37%, 42%, 47%, 52%), selecionado de
6 a 384 individuos (Figura 8). E a diversidade genética variou de 0,08 a 1 em todas
as estratégias de selecdo (Figura 9). Na area 2 o ganho de selecéo variou de 0,65%
a 2,14% (Figura 10) e a diversidade genética variou de 0,07 a 1 em todas as
estratégias de selecdo analisadas, com uma variacdo de 7 a 720 individuos

selecionados (Figura 11).
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Figura 8 - Porcentagens de ganho de selecdo estimado (GS) para Pinus caribaea
var caribaea (area 1), com quatro diferentes métodos e intensidades de
selecéo (7% a 52%).

Ganho de selegao (%)

Fonte: O préprio autor.
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Figura 9 - Diversidade genética para Pinus caribaea var caribaea (drea 1), com
quatro diferentes métodos e intensidades de selecdo (7% a 52%).
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Fonte: O préprio autor.
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Figura 10 - Porcentagens de ganho de sele¢céo estimado (GS) para Pinus caribaea
var caribaea (area 2), com quatro diferentes métodos e intensidades de
selecéo (7% a 52%).
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Fonte: O préprio autor.

257
2,0 )
0.
BN .
N ol
N
1,5 1 o .
A T O
o o
il A O
*w o ~ A A “O.
1,0 —"\‘ ~a o
A A N
e A “
—. A
0,5 1
0,0 T T T
0 200 400 600 800

Numero de individuos selecionados

O
—— e ——

Selecdo entre e dentro de progénies
Selecéo individual

Selegéo entre progénies

Selecdo dentro de progénies

Figura 11 - Diversidade genética para Pinus caribaea var caribaea (area 2), com
quatro diferentes métodos e intensidades de sele¢do (7% a 52%).

Diversidade genética

Fonte: O préprio autor.

0,8 1
O
D
el
O
0,6 A o
o
o s
ol
0.4 /or B i
P A
-0 ~ &
0.2 1 o -
(. S
J =
S
0,0 T T T 1
0 200 400 600 800
Numero de individuos selecionados

—&—— Selecéo entre e dentro de progénies

ceee Qe Selecio individual

——-&—— Selecdo entre progénies

——& —-  Selecéo dentro de progénies




40

Das estratégias de selecdo que foram propostas para a area 1, a sele¢do que
proporcionou maior ganho (4,80%) foi a selecado entre e dentro de progénies com
uma intensidade de selecdo de 7%. Contudo, esse método apresentou a menor
diversidade genética e um tamanho efetivo populacional de 6 individuos. A selecdo
individual foi o segundo método a apresentar os maiores ganhos, variando de 3,87%
a 1,78%, e diversidade variando de 0,2 a 0,66. Para os demais métodos de selecao
0s ganhos genéticos obtidos foram muito inferos. Na selecédo dentro de progénies a
diversidade genética se manteve em 1, visto que o numero de progénies sera
mantido no pomar de sementes por mudas (Tabela 4). No geral, o ganho tende a
diminuir de acordo com o numero de individuos selecionados, na menor intensidade
o ganho foi de 2,28 %, com a maior diversidade (0,53).

Avaliando quatro métodos e diferentes intensidades de selecdo em um pomar
de sementes por mudas de Pinus resinosa aos 12 anos de idade, David, Pike e
Stine (2003) relatam que o ganho genético para volume variou de 4,6% a 11,8% em
todos os métodos de selecdo e intensidades. O maior ganho foi na selecéo
combinada com uma intensidade de selecdo de 7,0%. E o0 menor ganho encontrado
foi na selecéo entre e dentro de familia, com 30,1% de intensidade.

Na area 2 a estratégia de selecdo que apresentou maior ganho (2,14%) foi a
selecdo individual, com uma intensidade de sele¢cdo de 7%. Porém, a diversidade
genética foi muito baixa (0,18) e um tamanho efetivo populacional de 45,5. O mesmo
método de selecdo com intensidades menores proporciona diversidades mais altas e
ganhos de selecdo menores. O método de selecdo entre progénies foi 0 segundo
com os melhores ganhos, variando de 1,78% a 0,78%, e diversidade variando de
0,07 a 0,51, (Tabela 5). Os menores ganhos foram encontrados nas selecdes dentro
e entre e dentro de progénies. Missio et al. (2004b) verificaram um ganho de 14,5%
para DAP ao selecionar progénies de Pinus caribaea var. bahamensis aos 13 anos
de idade, aplicando o método de selecado entre e dentro de progénies.

A diversidade genética encontrada por David, Pike e Stine (2003) foi alta em
todos os métodos de selecdo e intensidades variando de 0,98 a 1,00. Nesse
trabalho o método de selecéo individual foi 0 que proporcionou 0s maiores valores
de diversidade, principalmente com intensidades mais elevadas. No geral, os
resultados indicaram que, embora as dareas apresentaram baixa variabilidade
genética e coeficientes de herdabilidade relativamente baixo, foi possivel obter

ganhos com a sele¢éo e manter a diversidade genética. Os maiores ganhos obtidos
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foram nas estratégias de selecdo com maior intensidade, contudo a diversidade foi
baixa. Desta forma, a selecao entre e dentro e sele¢éo individual deve ser priorizada
para a area 1 e 2, respectivamente.

Definir a estratégia de selecdo que proporciona maiores ganhos com a
selecé@o e diversidades torna-se uma escolha dificil apenas analisando a tabela de
dados, pois, em todos os métodos de selecdo avaliados, o ganho tende a diminuir e
a diversidade tente a aumentar com o aumento da intensidade de selecdo. Foi
possivel obter o ponto de otimizacéo de selecdo, o qual maximiza tanto o ganho de
selecdo quanto a diversidade genética, para definir qual o melhor método de selecéo
a ser utilizado em cada area.

O ponto de otimizacdo foi definido pelo numero de individuos selecionados
(Figura 12 e 13). Este namero de individuos foi utilizado para calcular a intensidade
de selecao 6tima, e definir o ganho e a diversidade genética para cada método de
selecdo. Em ambas as areas, na selecdo dentro de progénies nao foi possivel obter
um ponto de otimizacdo de selecdo. Contudo para os demais métodos de selecao,
foi possivel encontrar o nimero de individuos que otimizou o ganho de selecédo e a
diversidade genética.

Na area 1, os pontos de otimizacdo de selecdo foram, 174, 127 e 70
individuos para a selecdo entre progénies, selecdo individual e a selecdo entre e
dentro de progénies, respectivamente. Para a area 2, foram encontrados pontos de
otimizacdo em 198 individuos (Selecdo entre progénies), 112 individuos (selecéo
individual) e em 20 individuos (selecéo entre e dentro de progénies).

Para a area 1, o método de sele¢do entre e dentro obteve o maior ganho
(3,2%) e uma diversidade genética de 0,32, representando uma intensidade de
selecéo de 30%. A selecao individual, apresentou os mesmos valores que a selecéo
entre e dentro, entretanto com uma intensidade de selegcdo de 18,14%
respectivamente (Tabela 6). Na area 2, o maior ganho de selecao obtido (2 %) foi na
selecdo individual, porém com uma diversidade genética muito baixa (0,2),
representando uma intensidade de selecdo de 8,1%. A selecdo entre progénies,
resultou em um ganho de 1,4% e diversidade genética de 0,14, com 14,14% de
intensidade de selecdo (Tabela 6).

Analisando todas as estratégias de selecdo aplicadas no estudo, verificou-se
que algumas intensidades de selecéo foram proximas das intensidades do ponto de

otimizagédo, 7%, 12%, 27% e 32%. Contudo, observou-se que mesmo encontrando o
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ponto de otimizacdo de selecdo ndo foi possivel obter ganhos maiores. A sele¢édo
somente destes individuos para continuar um programa de melhoramento ndo sera
suficiente, necessitando da infusdo de novos materiais genéticos. No entanto, para
compor plantios comercias as estratégias de selecdes propostas podem ser
utilizadas.

Como GS e D variam de acordo com o método de selecdo e intensidade
escolhidos, € necessario ter uma compreensao clara dos objetivos e limitacdes do
Pomar. Por exemplo, se o ganho genético € a prioridade, entdo selecao entre e
dentro ou a sele¢éo individual deve ser escolhida, se a diversidade genética € a
principal prioridade, entdo a selecdo dentro ou entre progénies seria o melhor
método de selecdo. E se tanto o GS quanto a D séo prioridades iguais, entdo uma
otimizacao de selecao, tal como descrito aqui, € uma forma de escolher a selecéo
adequada.

A utilizacdo de estratégias de selecdo para verificar qual delas fornece os
melhores resultados de ganho e diversidade genética para as caracteristicas de
interesse € fundamental importancia para o melhoramento. Uma vez que auxilia na
selecdo do material genético disponivel (BHERING et al., 2012). O melhor método
de selecdo € aquele que prevé ganhos satisfatorios, desta forma séo eficazes na
orientacdo para programas de melhoramento e na tomada de decisbes sobre o qual
método de selecdo utilizar (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012), para que as
melhores progénies e os melhores individuos dessa progénie podem ser

identificados e/ou selecionados.



Tabela 4 — Estimativas de parametros para quatro diferentes métodos e dez intensidades de selecdo para um pomar

de sementes por mudas de Pinus caribaea var caribaea, area 1 (continua)
Selecéao dentro
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42% 47% 52%
IS 76 76 152 152 228 228 304 304 380 380
PS 76 76 76 76 76 76 76 76 76 76
MalP 1 1 2 2 3 3 4 4 5 5
MilP 1 1 2 2 3 3 4 4 5 5
GS 1,67 1,67 1,74 1,74 1,48 1,48 1,24 1,24 1,00 1,00
D 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ne 76 76 121,6 121,6 152 152 173,7 173,7 190 190
Selecédo entre
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42% 47% 52%
IS 57 91 130 167 211 238 277 318 349 384
PS 6 9 13 17 21 24 28 32 36 40
MalP 10 12 12 12 12 12 12 12 12 12
MilP 8 8 6 5 5 5 5 5 5 5
GS (%) 3,22 2,89 2,57 2,33 2,08 1,95 1,75 1,63 1,54 1,39
D 0,08 0,12 0,17 0,22 0,27 0,31 0,36 0,41 0,46 0,51
Ne 18,13 27,48 39,20 50,57 63,20 72,00 96,08 96,39 106,71 118,35
Selecédo entre e dentro
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42% 47% 52%
IS 6 9 26 34 63 72 112 128 180 200
PS 6 9 13 17 21 24 28 32 36 40
MalP 1 1 2 2 3 3 4 4 5 5
MilP 1 1 2 2 3 3 4 4 5 5
GS (%) 4,80 4,54 3,75 3,57 3,20 3,10 2,91 2,79 2,41 2,28
D 0,08 0,12 0,17 0,22 0,28 0,32 0,37 0,42 0,47 0,53
Ne 6,00 9,00 20,80 27,20 42,00 48,00 64,00 73,14 90,00 100,00
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Tabela 4 — Estimativas de parametros para quatro diferentes métodos e dez intensidades de selecdo para um pomar de

sementes por mudas de Pinus caribaea var caribaea, area 1

(concluséo)

Selecéo individual

IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37%
IS 49 84 119 154 189 224 259
PS 22 33 36 42 49 55 61

MalP 6 9 9 9 10 10 10

MilP 1 1 1 1 1 1 1

GS (%) 3,87 3,51 3,25 2,95 2,70 2,49 2,29
D 0,2 0,25 0,3 0,38 0,45 0,5 0,55
Ne 30,93 45,02 58,14 64,4 76,43 9 104

42% 47% 52%
294 329 364
64 65 68
10 11 11
1 1 1
2,11 1,95 1,78
0,59 0,62 0,66

117,15 123,39 142,24

Nota: IntS: Intensidade de selecéo; IS: Individuos selecionados; OS: Progénies selecionadas; MalP: Maximo de individuos selecionados por

progénies; MilP: Minimo de individuos selecionados por progénies; GS:Ganho de selecdo; D:Diversidade genética; Ne:Tamanho efetivo populacional,

Fonte: O préprio autor.
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Tabela 5 — Estimativas de parametros para quatro diferentes métodos e dez intensidades de selecdo para um pomar

de sementes por mudas de Pinus caribaea var caribaea, area 2 (continua)
Selecéao dentro
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42% 47% 52%
IS 99 198 198 297 396 396 495 594 693 693
PS 99 99 99 99 99 99 99 99 99 99
MalP 1 2 2 3 4 4 5 6 7 7
MilP 1 2 2 3 4 4 5 6 7 7
GS (%) 1,32 1,15 1,15 1,03 0,92 0,92 0,82 0,73 0,65 0,65
D 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ne 99 158,4 158,4 198 226,29 226,29 2475 264 277,2 277,2
Selecédo entre
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42% 47% 52%
IS 101 168 239 309 376 446 512 583 654 713
PS 7 12 17 22 27 32 37 42 47 51
MalP 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15
MilP 14 10 10 10 10 10 9 9 9 9
GS (%) 1,78 1,49 1,33 1,22 1,13 1,05 0,96 0,90 0,83 0,78
D 0,07 0,12 0,17 0,22 0,27 0,33 0,37 0,42 0,47 0,51
Ne 23,12 39,11 55,59 71,98 88,14 104,17 120,44 136,86 153,36 166,60
Selecédo entre e dentro
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42% 47% 52%
IS 7 24 34 66 108 123 185 252 329 357
PS 7 12 17 22 27 32 37 42 47 51
MalP 1 2 2 3 4 4 5 6 7 7
MilP 1 2 2 3 4 4 5 6 7 7
GS (%) 1,20 1,05 1,05 1,04 1,06 1,06 0,89 0,82 0,78 0,81
D 0,07 0,12 0,17 0,22 0,27 0,32 0,37 0,42 0,47 0,52
Ne 7,00 19,20 27,20 44,00 61,71 73,14 92,50 112,00 131,61 142,80
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Tabela 5 - Estimativas de parametros para quatro diferentes métodos e dez intensidades de selecdo para um pomar
de sementes por mudas de Pinus caribaea var caribaea, area 2

(concluséo)
Selecéo individual
IntS 7% 12% 17% 22% 27% 32% 37% 42%  47% 52%
IS 97 166 235 304 374 443 512 581 650 720
PS 39 55 65 71 82 86 88 91 91 91
MalP 14 14 14 14 14 14 14 14 14 15
MilP 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
GS (%) 2,14 1,88 1,69 1,56 1,44 1,33 1,24 1,15 1,06 0,98
D 0,18 0,32 0,42 0,48 0,54 0,59 0,63 0,66 0,69 0,72
Ne 45,5 80,2 108,2 127,8

149,5 166,8 182 193,9 206,8

220,1
Nota: IntS: Intensidade de selec¢éo; IS: Individuos selecionados; OS: Progénies selecionadas; MalP: Maximo de individuos selecionados por
progénies; MilP: Minimo de individuos selecionados por progénies; GS: Ganho de selecdo; D: Diversidade genética; Ne: Tamanho efetivo populacional;
Fonte: O préprio autor.
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Figura 12 — Relagdo entre o ganho de selecdo e a diversidade genética para

otimizacdo de selecdo no Pomar de sementes por mudas de Pinus

caribaea var. caribaea (area 1) em quatro métodos de selegéo.
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Nota: (A) Nao houve ponto de otimizacdo para GS e D na selecéo dentro de progénie; B) Ponto de
otimizacdo para GS e D na selecdo entre progénies. (C) Ponto de otimizagédo para GS e D na selecéo
entre e dentro de progénies. (D) Ponto de otimizacdo para GS e D na selec¢&o individual.

Fonte: o proprio autor
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Figura 13 — Relacdo entre o ganho de selecdo e a diversidade genética para

otimizacdo de selecdo no Pomar de sementes por mudas de Pinus

caribaea var. caribaea (area 2) em quatro métodos de selecéo.
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Nota: (A) Nao houve ponto de otimizagcédo para GS e D na selecéo dentro de progénie; (B) Ponto de
otimizacdo para GS e D na selecdo entre progénies. (C) Ponto de otimizacéo para GS e D na selecéo
entre e dentro de progénies. (D) Ponto de otimizacdo para GS e D na selec¢&o individual.

Fonte: O préprio autor.
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Tabela 6 — Intensidade de sele¢do, niumero de individuos selecionados, estimativa
do ganho de selecdo (GS) e diversidade genética (D) no ponto de
otimizacdo do GS e D para cada método de selecdo em dois pomares de

sementes por mudas de Pinus caribaea var. caribaea.

Método de selecéo IntS IS GS(%)
Area 1
Entre progénies 22,92% 174 2,30 0,23
Entre e Dentro de progénies 30,00% 70 3,20 0,32
Individual 18,14% 127 3,20 0,32
Area 2
Entre progénies 14,14% 198 1,40 0,14
Entre e Dentro de progénies 10,00% 20 1,05 0,10
Individual 8,1% 112 2,00 0,20

Nota: IntS: Intensidade de selec¢éo; IS: Individuos selecionados; GS: Ganho de selecéo;
Fonte: O préprio autor.

4.3 DIVERSIDADE GENETICA

A distancia generalizada de Mahalanobis (D?) evidencia para cada progénie
qual a maior e menor distancia em relacdo as demais progénies. Na area 1 (Tabela
7), por exemplo, a progénie 1 apresenta a maior distancia em relacdo a progénie 22
(D?=23,025), e a menor em relagdo a progénie 26 (D?= 0,246), da mesma forma
ocorre para as demais progénies. A distancia maxima (D?= 35,927) foi observada
entre as progénies 21 e 61, e a minima (D?= 0,0086) entre as progénies 17 e 44. A
distancia média entre as progénies foi de 11,20.

Na area 2 (Tabela 8), a progénie 1 apresenta a maior distancia em relacdo a
progénie 90 (D?=23,779), e a menor em relacdo a progénie 95 (D?= 0,424), e assim
por diante. A distancia maxima (D?= 43,366) foi encontrada entre as progénies 23 e
97; e a minima (D2= 0,008) entre as progénies 41 e 85. A distdncia média entre as
progénies foi de 11,533.

Para simplificacdo na Tabela 8 e 9, foram colocadas a maior e a menor
distancia entre cada progénie em relacéo as demais para cada area separadamente.
Na Tabela 1A (area 1) e 2A (area 2) do Anexo, apresentam uma relacdo completa
das distancias da progénie 1 em relacdo as demais progénies de P. caribaea var.
caribaea, sendo que estimativas idénticas foram realizadas para todas as progénies

em ambas as areas.
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O conhecimento dos pares de progénies de maior diversidade norteara o
processo de hibridacdo. Assim, os pares mais divergentes devem ser utilizados para
a geracdo de hibridos intraespecificos mais heteroticos, enquanto os mais
homogéneos, diferenciados basicamente pelo gene a ser transferido, permitem
recuperar 0 genitor recorrente mais rapidamente por meio de retrocruzamento
(DIAS, 1994).

Em um programa de melhoramento é desejavel que se dé prioridade ao
cruzamento de materiais que tenham elevada média e apresentem diversidade
genética entre si, principalmente para espécies aldgamas como as do género pinus
(NASCIMENTO et al., 2014). Na area 1 as maiores médias de DAP foram 33,91,
38,82 e 33,23 cm nos grupos sete, oito e nove, respectivamente. Para altura foram
0S grupos dois, cinco e sete, com médias de 28,38, 29,19 e 29,59 metros. Estes séo
grupos mais divergentes em relagcdo aos demais grupos formados (um, trés, seis e
dez). Na area 2 as maiores médias de crescimento em DAP foram 37,64 e 36,04 cm
e seus respectivos grupos séo sete e nove. As alturas médias no grupo cinco e oito
foram 31,70 e 31,17 metros. Os individuos desses grupos devem ser priorizados em
cruzamentos controlados para se obterem maior possibilidade de variabilidade na
proxima geracdo. Cruzamentos entre individuos bons e divergentes, para
identificacdo de bons materiais que se complementem, séo indicados visto que é
uma maneira de explorar a fracdo ndo aditiva existente na variancia genética
(NASCIMENTO et al., 2014). Quanto mais divergentes forem os genitores, maior a
possibilidade de aumentar a variabilidade na populagdo segregante e de
reorganizacdo dos alelos com novas combinac¢des favoraveis (MANFIO et al., 2012).
Entretanto, quando programas de melhoramento visam a recuperacdo de genes de
pais recorrentes € imprescindivel que cruzamentos sejam feitos com individuos com
baixa divergéncia genética. O uso de progénies similares geneticamente diferencia-
se pelo gene que sera transferido permitindo, assim, a recuperacdo mais rapida
(MORAES, 2001). Desse modo, sugere-se que cruzamentos de individuos dentro de
um mesmo grupo sejam realizados.

O agrupamento de Tocher, possibilitou a formacdo de dez grupos com
concentracdo de aproximadamente 63% das progénies em apenas um grupo na
area 1(Tabela 9). Para a area 2 houve a formacdo de onze grupos distintos, com

concentracédo em torno de 47,47% das progénies no grupo um (Tabela 10).
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A andlise de agrupamento apresenta a finalidade de reunir, por algum critério
de classificacdo, os genitores em grupos, de tal forma que exista homogeneidade
dentro do grupo e heterogeneidade entre os grupos. Sendo adequada para
identificar os gendtipos divergentes e com maior probabilidade de sucesso nos
cruzamentos (CARGNELUTTI FILHO et al., 2008). Por serem mutuamente
excludentes, recomenda-se que o cruzamento seja realizado entre progénies de
grupos diferentes para a obtencao de hibridos mais heteroticos.

Os cruzamentos podem ser realizados entre grupos dos dois Pomares de
Sementes por Mudas de P. caribaea var caribaea (area 1 e 2). Ambas as areas
apresentaram numeros de grupos distintos. O maior nimero de grupos formados foi
na area 2 (11 grupos). O namero de grupos pode também estar associado as
maiores distancias, a area 2 obteve a maior distancia em relacdo a area 1. Outra
maneira, cruzamentos fundamentados entre grupos e progénies da mesma area,
que apresentaram a maior D?. As progénies com maior D? foram, 21 (grupo X) e 61

(grupo VII), 23 (XI) e 97 (VII) para a area 1 e 2 respectivamente.

Tabela 7 - Estimativas de medidas de distancia (Mahalanobis - D?) entre pares de
progénies, para os caracteres estudados, em progénies de Pinus caribaea

var. caribaea (Area 1) em Selviria-MS (Continua)

MAHALANOBIS (D?)

Distancias Distancias

prog Maior Prog Menor prog prog Maior Prog Menor prog

1 23,025 22 0,246 26 17 18,045 61 0,009 44

2 23,764 61 0,221 54 18 19,119 61 0,449 14
3 15,110 61 0,156 32 19 18,152 45 0,150 32
4 26,473 61 0,356 33 20 20,529 61 0,157 59
5 21,317 22 0,283 39 21 35,927 61 1,713 47
6 20,818 61 0,110 27 22 25,748 21 4,225 15
7 12,138 29 0,247 32 23 23,522 45 0,608 71
8 18,566 61 0,027 30 24 14,638 61 0,373 8
9 24,273 61 0,073 57 25 23,564 61 0,039 50
10 23,048 61 0,158 31 26 21,982 22 0,035 68
11 22,114 61 0,121 59 27 23,458 61 0,110 6
12 23,746 22 0,319 36 28 23,645 61 0,307 6
13 15,784 61 0,044 44 29 26,869 40 2,722 18
14 16,799 61 0,449 18 30 17,864 61 0,027 8
15 14,654 39 0,288 49 31 20,377 61 0,158 10

=
(o)}

32,627 61 0,933 52 32 15,646 45 0,081 58
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Tabela 7 - Estimativas de medidas de distancia (Mahalanobis - D?) entre pares de
progénies, para os caracteres estudados, em progénies de Pinus caribaea var.

caribaea (Area 1) em Selviria-MS (Concluséao)

MAHALANOBIS (D?)

Distancias Distancias

prog Maior Prog Menor prog prog Maior Prog Menor prog

33 22,864 61 0,207 65 55 11,710 21 0,735 24
34 22,319 61 0,343 52 56 22,573 29 0,041 51
35 19,808 61 0,585 64 57 25279 61 0,073 9
36 24,793 22 0,319 12 58 17,596 45 0,081 32
37 28,120 61 0,107 a7 59 19,277 61 0,115 63
38 21,849 22 0,135 69 60 13,615 4 0,212 73
39 24,353 72 0,283 5 61 35927 21 3,946 76
40 26,869 29 2,410 76 62 21,476 61 0,258 17
41 23,663 45 0,368 71 63 18,554 61 0,029 70
42 27,970 61 0,868 35 64 17,267 22 0,358 2
43 25,256 61 0,127 11 65 24,561 61 0,207 33
44 17,345 61 0,009 18 66 17,342 39 0,099 49
45 33,605 21 2,433 74 67 22,413 61 0,638 57
46 15,280 61 0,512 49 68 21,832 22 0,035 26
47 27,816 61 0,107 37 69 25,055 61 0,135 38
48 27,120 61 0,307 10 70 18,761 61 0,029 63
49 15,512 40 0,099 66 71 22,092 45 0,270 19
50 23,560 61 0,039 25 72 26,929 45 1,418 28
51 23,241 29 0,041 56 73 16,210 4 0,212 60
52 23,719 9 0,220 61 74 22,768 21 2,248 55
53 22,216 22 0,102 68 75 17,118 4 1,033 15

54 20,359 61 0,057 8 76 24,403 4 1,380 73
Méaximo 35,927 Progénies 2l1eb6l

Minimo 0,0086 Progénies 17 e 44

Média 11,20

Fonte: O préprio autor.

Tabela 8- Estimativas de medidas de distancia (Mahalanobis - D?) entre pares de

progénies, para os caracteres estudados, em progénies de Pinus caribaea

var. caribaea (Area 2) em Selviria-MS (Continua)
MAHALANOBIS (D?)
Distancias Distancias
prog Maior Prog Menor prog prog Maior Prog Menor prog
1 23,779 90 0,424 95 3 37,113 97 0,367 65

2 16,515 97 0,432 96 4 18,076 25 0,179 84
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Tabela 8 - Estimativas de medidas de distancia (Mahalanobis - D?) entre pares de

progénies, para os caracteres estudados, em progénies de Pinus caribaea var.

caribaea (Area 2) em Selviria-MS (Continua)
MAHALANOBIS (D?)
Distancias Distancias
prog Maior Prog Menor prog prog Maior Prog Menor prog
5 15,110 23 0,283 36 41 19,959 23 0,008 85
6 36,884 53 3,820 7 42 18,899 97 0,062 40
7 22,399 53 0,224 55 43 35551 6 0,891 53
8 17,832 90 0,202 95 44 20,205 23 0,071 37
9 27,083 6 1,186 20 45 19,011 6 1,100 84
10 14,961 97 0,182 89 46 18,781 23 0,037 29
11 20,335 23 0,047 50 47 20,333 23 0,084 63
12 20,798 23 0,068 46 48 22,049 97 0,089 24
13 33,086 6 0,487 53 49 18,574 23 0,067 21
14 24,347 97 0,116 74 50 19,327 23 0,047 11
15 21,370 6 0,238 87 51 22,866 25 0,635 4
16 20,085 97 0,324 19 52 13,672 97 0,027 28
17 25,465 97 0,601 22 53 36,884 6 0,487 13
18 19,713 56 0,092 64 54 21,561 97 0,056 61
19 23,727 97 0,098 54 55 19,370 23 0,037 46
20 30,884 6 0,902 69 56 34,146 90 1,786 95
21 20,381 23 0,067 49 57 25,182 56 0,355 25
22 21,175 97 0,550 89 58 25,386 97 0,271 19
23 43,366 97 2,020 3 59 13558 6 0,093 77
24 23,583 97 0,030 75 60 15,786 23 0,234 37
25 29,284 56 0,355 57 61 20,415 97 0,056 54
26 26,837 6 0,192 87 62 29,482 23 1,147 71
27 21,914 6 0,292 15 63 19,753 23 0,084 47
28 14,619 97 0,027 52 64 21,907 56 0,042 32
29 18,538 23 0,041 46 65 30,157 97 0,113 93
30 20,923 23 0,011 85 66 20,944 23 0,028 79
31 27,022 6 0,266 87 67 33,508 97 0,676 38
32 21,681 23 0,042 64 68 18,976 23 0,072 29
33 31,602 97 0,188 38 69 27,432 97 0,174 65
34 20,382 53 0,204 36 70 21,768 97 0,135 96
35 29,220 97 0,655 24 71 22535 23 0,756 41
36 17,662 53 0,204 34 72 17,409 97 0,183 42
37 18,525 23 0,071 44 73 23,753 53 0,381 34
38 33,107 97 0,188 33 74 26,588 97 0,116 14
39 29,169 97 0,929 19 75 22,627 97 0,030 24
40 18,149 97 0,062 42 76 29,084 97 0,304 74
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Tabela 8 - Estimativas de medidas de distancia (Mahalanobis - D?) entre pares de

progénies, para os caracteres estudados, em progénies de Pinus caribaea

var. caribaea (Area 2) em Selviria-MS

(Concluséao)

MAHALANOBIS (D?)

Distancias Distancias
prog Maior Prog Menor prog prog Maior Prog Menor prog
77 14513 6 0,093 59 89 16,057 97 0,1372 78
78 14,491 97 0,137 89 90 34,146 56 1,9108 98
79 21,316 23 0,028 66 91 13,562 23 0,3381 82
80 21,582 97 0,078 61 92 12,947 23 0,0962 83
81 24,387 97 0,469 80 93 28,553 97 0,1133 65
82 15,671 23 0,260 72 94 15,134 6 0,0485 28
83 11,813 97 0,096 92 95 21,111 90 0,2018 8
84 18,959 25 0,179 4 96 18,619 97 0,1354 70
85 20,485 23 0,008 41 97 43,366 23 1,4972 62
86 15,095 23 10,1381 92 98 23,369 6 0,4202 30
87 23930 6 0,1922 26 99 16,761 6 0,2764 77
88 19,170 97 0,1732 96 -
Maximo 43,366 Progénies 23e 97
Minimo 0,008 Progénies 41 e85
Média 11,533

Tabela 9 - Agrupamento com base no método de aglomeracéo otimizacéo de Tocher

para caracteres de crescimento em progénies de Pinus caribaea var caribaea da

area 1, em Selviria-MS.

Grupo Progénie - Area 1 Total DAP ALT
123678910111213161718 1920
| 2324 2526 27 30 31 32 34 3537 3841 48 30,28 26,68
43 44 47 48 50 52 53 54 55 57 58 59 62
636468697071
[l 40 51 56 60 73 75 76 7 31,98 28,38
1 1528 46 49 66 67 72 7 32,0 25,26
v 4514334265 6 28,32 26,0
\% 36 39 2 29,11 29,19
VI 4574 2 30,7 26,85
VII 61 1 33,91 29,59
VI 29 1 32,82 24,77
IX 22 1 33,23 25,13
X 21 1 30,89 26,37
Total 76

Nota: DAP: média de Diametro altura do peito de cada grupo. ALT: Altura média de cada grupo
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Fonte; O proprio autor.

Tabela 10 - Agrupamento com base no método de aglomeracdo otimizacdo de
Tocher para caracteres de crescimento em progénies de Pinus caribaea
var caribaea da area 2, em Selviria-MS.

Grupo Progeénie - Area 2 Total DAP ALT

25101112141516 181921 24 27 28 29

30 32 34 36 37 40 41 42 44 46 47 48 49 50

5254555859 606163646668707172 62 32,33 29,18
747577 78 79 80 81 82 83 85 86 88 89 91

92 94 96 98 99

I 39202233386567 697693 11 28,79 28,05
Il 14817 45518495 8 32,19 26,73
\Y; 13 26 31 4353 87 6 31,55 29,07
V 25 35 57 3 31,17 31,17
VI 73973 3 32,29 28,47
il 62 97 2 37,64 28,22
VI 90 1 33,89 31,70
IX 6 1 36,04 27,21
X 56 1 32,87 25,47
Xl 23 1 26,18 26,45
Total 99

Nota: DAP: média de Didmetro altura do peito de cada grupo. ALT: Altura média de cada grupo
Fonte: O préprio autor.
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5 CONCLUSOES

Existe baixa variabilidade genética nos dois pomares de sementes por mudas
de P. caribaea var caribaea. Contudo, a area 1 apresenta estimativas de parametros
genéticos superiores a area 2, e deve ser melhor explorada.

A distancia média entre todas as progénies da area 1 foi de 35,927. Sendo
qgque a maior distancia foi entre as progénies 21 e 61 e a menor distancia foi
observada entre as progénies 17 e 44. Para a area 2, a distancia média foi de 11,53.
A maior distancia ficou entre as progénies 23 e 97 e a menor distancia foi entre as
progénies 41 e 85. O agrupamento de Tocher possibilitou separar as progénies em
10 grupos para a area 1 e 11 para a area 2. Cruzamentos entre individuos de
grupos mais divergentes devem ser considerados visando principalmente aumentar
a diversidade genética para proxima geracédo de melhoramento.

Os ganhos esperados com a selecéo na area 1 foram superiores a area 2. A
estratégia de selecado que possibilitou maiores ganhos foi a selecdo entre de dentro
de progénies com 7% de intensidade de selecdo na area 1. E para a area 2, o maior
ganho foi de 2,14% na selecao individual com 7 % de intensidade de selegao.

Em relacdo a otimizacdo de selecdo, na area 1, 70 individuos maximizam o
ganho e diversidade genética na selecdo entre e dentro de progénies, representando
uma intensidade de selecdao de 30%. Na area 2, para otimizar a selecdo, 198
individuos devem ser selecionados na selecao individual, representado uma
intensidade de selecédo de 14,14%.

A infusdo de novos materiais nas proximas geracfes deve ser considerada
para seguir com um programa de melhoramento florestal, visto que os ganhos de
selecdo foram baixos. Assim como, cruzamentos entre as progénies dos dois

pomares de sementes por mudas de Pinus caribaea var. caribaea.



58

REFERENCIAS

ASSOCIACAO BRASILEIRA DE PRODUTORES DE FLORESTAS PLANTADAS.
Anuério estatistico da ABRAF 2013 ano base 2012. Brasilia, DF, 2013. 150 p.
Disponivel em: <www.abraflor.org.br/estatisticas.asp>. Acesso em: 15 set. 2016.

AGUIAR, A. V.; SOUSA, V. A.; SHIMIZU, J. Y. Espécies de pinus mais plantadas no
Brasil. Revista da Madeira, S&o Paulo, n. 35, p. 30 -31, 2011.

AGUIAR, A. V.; SOUSA, V. A.; FRITZSONS, E.; JUNIOR, J. E. P. Programa de
melhoramento de Pinus da Embrapa Florestas. Colombo: Embrapa Floresta,
2011. 10 p. Disponivel em: <
https://ainfo.cnptia.embrapa.br/digital/bitstream/item/61074/1/Documento-233.pdf>.
Acesso em: 30 mar. 2017.

ASSIS, T. F.; RESENDE, M. D. V. Genetic improvement of forest tree species. Crop
Breeding and Applied Biotechnology, Vicosa, MG, v. 11, n. 2, p. 44-49, 2011.

BERTI, C. L. F. Variacdo genética, herdabilidades e ganhos na selecéo para
caracteres de crescimento e forma, em teste de progénies de polinizacao
aberta de Eucalyptus cloeziana, aos 24 anos de idade em Luiz Anténio — SP.
2010. 79 1. Dissertacoes (Mestrado em Agronomia) - Faculdade de Engenharia, llha
Solteira, Universidade Estadual Paulista, llha Solteira, 2010.

BHERING, L. L.; LAVIOLA, B. G.; SALGADO, C. C.; SANCHEZ, C. F. B.; ROSADO,
T. B.; ALVES, A. A. Genetic gains in physic nut using selection indexes. Pesquisa
Agropecuaria Brasileira, Brasilia, DF, v. 47, n. 3, p. 402-408, 2012.

BRACELPA. Florestas plantadas. Sdo Paulo, 2015. Disponivel em:
<http://bracelpa.org.br/bra2/?g=node/134>. Acesso em: 29 dez. 2015.

BUENO, L. C. S. Melhoramento genético de plantas: principios e procedimentos.
Lavras: Ed. da UFLA, 2001.

CARGNELUTTI FILHO, A.; RIBEIRO, N. D.; REIS, R. C.P.; SOUZA, J. R.; JOST, E.
Comparacédo de métodos de agrupamento para o estudo da divergéncia genética em
cultivares de feijao. Ciéncia Rural, Santa Maria, v. 38, n. 8, p. 2138-2145, 2008.

CHUDNOFF, M. Tropical Timbers of the World. Agriculture Handbook,
Washington: USDA Forest Service, 1984. 466 p.

COMISION NACIONAL PARA EL CONOCIMIENTO Y USO DE LA BIODIVERSIDAD
- CONABIO. Pinus caribaea. Tralpan, 2012. Disponivel em:
<http://www.conabio.gob.mx/conocimiento/info_especies/arboles/doctos/55-
pinac2m.pdf>. Acesso em: 15 dez. 2016.

COPPEN, J. J. W; GAY, C.; JAMES, D. J.; ROBINSON, J. M.; MULLIN, L. J. Xylem
resin composition and chemotaxonomy of three varieties of Pinus caribaea.
Phytochemistry, Gréa Bretanha, v. 33, n. 5, p. 1103-1 11 1, 1993.


http://lattes.cnpq.br/7394142748731060
http://lattes.cnpq.br/2602127224920108

59

COSTA, R. B.; RESENDE, M. D. V.; ARAUJO, A. J.; GONCALVES, P. S;;
BORTOLETO, N. Selegao combinada univariada e multivariada aplicada ao
melhoramento genético de seringueira. Pesquisa Agropecuaria Brasileira. Brasilia,
DF, v. 35, n. 2, p. 381-388, 2000.

COTTERILL, P. P. Genetic gains expected from alternative breeding strategies
including simple low cost options. Silvae Genetica, Frankfurt Am Main, v. 35, p. 212-
223, 1986.

COTTERILL, P. P.; DEAN, C. A. Successful tree breeding with index selection.
East Melbourne: CSIRO, 1990. 80 p.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao
melhoramento genético. Vigosa, MG: Ed. da UFV, 2003. v. 2, 585 p.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento
genético. 2. ed. Vicosa, MG: Ed. da UFV, 2001. 390 p.

CRUZ, C. D., REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos
aplicados ao melhoramento genético. Vigosa, MG: Ed. da UFV, 2012.

CRUZ. C. D. Principios de genética quantitativa. Vigcosa, MG: Editora da UFV,
2005. p. 394.

DIAS, L. A. Divergéncia genética e fenética multivariada na predicédo de
hibridos e preservacéo de germoplasma de cacau (Theobroma cacao L.).
Piracicaba, 1994. 94 f. Tese (Doutorado em Genética e Melhoramento de Plantas) -
Escola Superior de Agricultura “Luis de Queiroz”, Universidade de Sao Paulo,
Piracicaba, 1994.

DIAS, L. A. S. Andlises multidimensionais. In: ALFENAS, A. C. (Ed.). Eletroforese
de isoenzimas e proteinas afins; fundamentos e aplicagcfes em plantas e
microrganismos. Vigosa, MG: Ed. Da UFV, 1998. p. 405-475.

DAVID, A.; PIKE, C.; STINE, R. Comparison of selection methods for optimizing
genetic gain and gene diversity in a red pine (Pinus resinosa Ait.) seedling seed
orchard. Theor Appl Genet, Stuttgartv. v.107, n.3, p. 843-849, 2003.

EMBRAPA, EMPRESA BRASILEIRA DE PESQUISA AGROPECUARIA. Sistema
brasileiro de classificacdo de solos. 3. ed. Brasilia, DF: Embrapa, 2013. 353 p.

FOELKEL, E. Producédo de sementes geneticamente melhoradas de Pinus. Revista
da Industria da Madeira Referéncia, (Online), 2011. Disponivel em: <
http://www.remade.com.br/br/revistadamadeira_materia.php?num=1538&subject=Se
mentesé&title=Produ%E7%E30%20de%20sementes%20geneticamente%20melhorad
as%20de%20Pinus>. Acesso em: 30 mar. 2017.

FRANCIS, J. K. Pinus caribaea morelet: caribbean pine. New Orleans:
Departament of Agriculture, Forest Service, Southern Forest Experiment Station,
1992. 10 p.



60

FREITAS, M. L. M. SEBBENN, A. M.; MORAIS, E.; ZANATTO, A. C. S.; SOUSA, C.
M. R.; LEMOS, S. V. Parametros genéticos em progénies de polinizacdo aberta de
Pinus caribaea var. bahamensis, aos 22 anos de idade. Revista Instituto Florestal.
Séo Paulo, v. 17, n. 1, p. 103-111, 2005.

FURLAN, R. A.; MORI, E. S.; TAMBARUSSI, E. V.; MORAES, C. B.; JESUS, F. A;;
ZIMBACK, L. Estrutura genética de populacdes de melhoramento de Pinus caribaea
var. hondurensis por meio de marcadores microssatélites. Bragantia. Campinas, v.
66, n. 4, p.553-563, 2007.

GANDARA, F. B. Diversidade genética, taxa de cruzamento e estrutura espacial
dos gendtipos em uma populacédo de Cedrela fissilis Vell. (Meliaceae). Piracicaba,
1996. 69 f. Dissertacdo (Mestrado) - Escola Superior de Agricultura “Luiz de
Queiroz”, Universidade de Sao Paulo, Piracicaba.

GREAVEZ, E. D.; MARIN, Y.; VISAEZ, F.; HERNANDEZ E., J. V. Forestry
plantations of Pinus caribaea in Venezuela as a solar energy collector. Interciencia,
Caracas, v. 40, n. 7, p. 457-464, 2015.

HERAS, J.; BONILLA, M.; MARTINEZ, L. W. Germination afther heat treatments os
Pinus tropicalis Morelet and Pinus caribaea Morelet var. caribaea seeds of west
Cuban forests. Forest Science, Bethesda, v. 63, n. 5, p. 469-475, 2006.

HOULE, D. Comparing evolvability and variability of quantitative traits. Genetics,
Austin, n. 30, p.195-204, 1992.

IBA. Industria Brasileira de Arvores. Relatorio IBA. 2015. Brasilia. Disponivel em:
<http://iba.org/pt/biblioteca-iba/publicacoes>. Acesso: 26 jul. 2016.

JUIZO, C. G. F.; LOIOLA, P. L.; ZEN, L. R.; MARCHESAN, R.; CARVALHOR, D. E;;
BILA, N. F.; EGAS, A. F.; ROCHA, M. P.; KLITZKE, R. J.; Variacao radial das
propriedades fisicas da madeira de Pinus patula plantados em Mog¢ambique.
Pesquisa Florestal Brasileira, Colombo, v. 35, n. 83, p. 285-292, 2015.

KAGEYAMA, P. Y.; SPELTS, R. M.; SILVA, A. P.; FERREIRA, M. Variagcdo genética
entre e dentro de progénies de Pinus patula Schiede e Deppe na regido de
Telémaco Borba-PR. Boletim Informativo IPEF, Piracicaba, n. 15, p. 21-39, 1977.

KAGEYAMA, P.Y. Variacao genética em progénies de uma populacao de
Eucalyptus grandis (Hill) Maiden. 1980. 125 f. Tese (Doutorado em Agronomia —
Genética e Melhoramento de Plantas) — Escola de Agricultura “Luiz de Queiroz”,
Universidade de Sao Paulo, Piracicaba, 1980.

KAGEYAMA, P. Y. Conservacgao “in situ” de recursos genéticos de plantas.
Silvicultura, Sdo Paulo, v. 11, n. 41, p. 7-37, 1987.

MANFIO, C. E.; MOTOIKE, S. Y.; RESENDE, M. D.V.; SANTOS, C. E. M.; SATO, A.
Y. Avaliacdo de progénies de macauba na fase juvenil e estimativas de parametros
genéticos e diversidade genética. Pesquisa Florestal Brasileira, Colombo, v. 32, n.
69, p. 63-68, 2012.


https://www.cabdirect.org/cabdirect/search/?q=au%3a%22Hern%c3%a1ndez+E.%2c+J.+V.%22

61

MATHESON, A. C.; BELL, J. C.; BARNES, R. D. Breeding system and genetic
structure in some Central American pine populations. Silvae Genetica, Frankfurt, v.
38, n. 3-4, p. 107-113, 1989.

MISSIO, R. F. Variagc&o genética em progénies de Pinus caribaea Morelet var.
bahamensis. 2004. 129 f. Dissertacdo (Mestrado em Sistemas de Producéo) -
Faculdade de Engenharia, Universidade Estadual Paulista, Ilha Solteira, 2004.

MISSIO, R. F.; CAMBUIN, J.; MORAES, M. L. T.; PAULA, R. C. Selecao simultanea
de caracteres em progénies de Pinus caribaea Morelet var. bahamensis. Scientia
Forestalis, Piracicaba, v. 66, p. 161-166, 2004a.

MISSIO, R. F.; DIAS, L. A. S.; MORAES, M. L. T.; RESENDE, M. D. V. Selection of
Pinus caribaea var. bahamensis progénies based on the predicted genetic value.
Crop Breeding and Applied Biotechnology, Vicosa, MG, v. 4, n. 4, p. 399-407,
2004b.

MORAES, M. L. T.; MISSIO, R. F.; SILVA A. M.; CAMBUIM, J.; SANTOS, L. A;;
RESENDE M. D. V. Efeito do desbaste seletivo nas estimativas de parametros
genéticos em progénies de Pinus caribaea Morelet var. hondurensis. Scientia

Forestalis, Piracicaba, n. 74, p. 55-65, 2007.

MORAES, M. L. T. Variacao genética e aplicacdo da analise multivariada em
progénies de Pinus caribaea Morelet var. hondurensis Barret e Golfari. 2001.
124 f. Tese (Livre-docéncia) — Faculdade de Engenharia, Universidade Estadual
Paulista, Ilha Solteira, 2001.

MORAES, M. L. T.; HIGA, A. R.; CAVENAGE, A.; KANO, N. K. Avaliagédo da
densidade basica da madeira e de sua relacdo com os caracteres de crescimento,
em uma populacéo base de Eucalyptus camaldulensis Dehnh. In: IUFRO
CONFERENCE SILVICULTURE AND IMPROVEMENT OF EUCALYPS, 1997,
Salvador. Conference... Colombo: Embrapa, Centro Nacional de Pesquisa de
Floresta, 1997. p. 43-47, 1997.

MOREIRA, J. P. Ganho esperado na selecéo de progénies de Pinus elliottii var.
elliottii em idade precoce para producao de madeira. 2013. 54 f. Dissertacao
(Mestrado em Sistema de Producéo) - Faculdade de Engenharia, Universidade
Estadual Paulista, llha Solteira, 2013.

MORI, E. S. Variabilidade genética isoenziméatica em uma populacéo de
Eucalyptus grandis Hill ex Maiden submetida a diferentes intensidades de
selecdo. 1993. 119 f. Tese (Doutorado em Genética) — Escola Superior de
Agricultura “Luiz de Queiroz”, Universidade de S&o Paulo, Piracicaba, 1993.

NASCIMENTO, W. M. O.; GURGEL, F. L.; BHERING, L. L.; RIBEIRO, O. D. Pré-
melhoramento do camucamuzeiro: estudo de parametros genéticos e
dissimilaridade. Revista Ceres, Vigosa, MG, v. 61, n.4, p. 538-543, 2014.



62

NIETO, V. M.; RODRIGUEZ, J. Pinus caribaea Morelet. In: VOZZO, J. A. Tropical
tree seed manual. part Il. species descriptions. Washington: USDA Forest Service,
2003. p. 609-611.

OLIVEIRA, E. B.; NAKAJIMA, N. Y.; CHANG, M.; HALISKI, M. Determinacéo da
guantidade de madeira, carbono e renda da plantacéao florestal. Colombo:
Embrapa Floresta, 2011. 39 f. (Embrapa Florestas. Documentos, 220). Disponivel
em: < https://ainfo.cnptia.embrapa.br/digital/bitstream/item/40634/1/Doc220.pdf>.
Acesso em: 30 mar. 2017.

OLIVEIRA, E. J. de.; SANTOS, V. da S.; LIMA, D. S. de.; MACHADO, M. D.;
LUCENA, R. S.; MOTTA, T. B. N.; CASTELLEN, M. S. Selecao em progénies de
maracujazeiro amarelo com base em indices multivariados. Pesquisa Agropecuaria
Brasileira, Brasilia, DF, v. 43, n. 11, p. 1543-1549, 2008.

PAIVA, J. R. Conservacéo ex situ de recursos genéticos de plantas na regiao tropical
Umida. Acta amazbnica, Manaus, v. 24, n.1, p. 63-80, 1994.

PAULA, R. C. de; PIRES, I. E.; BORGES, R. de C. G.; CRUZ, C. D. Predi¢éo de
ganhos genéticos em melhoramento florestal. Pesquisa Agropecuéria Brasileira,
Brasilia, DF, v. 37, n. 2, p. 159-165, 2002.

PIMENTEL-GOMES, F.; GARCIA, C.H. Estatistica aplicada a experimentos
agrondmicos e florestais: exposicdo com exemplos e orientagcdes para uso de
aplicativos. Piracicaba: FEALQ, 2002. 309 p.

PIRES, V. C. M.; MARTINS, K.; VILAS BOAS, O.; FREITAS, M. L. M.; SEBBENN, A.
M. Variabilidade genética de caracteres silviculturais em progénies de polinizacéo
aberta de Pinus caribaea var. bahamensis. Scientia Forestalis, Piracicaba, v. 41, n.
97, p. 113-119, 2013.

RATNAM, W.; BOYLE, T. J. Effects of logging and others forms of harvesting on
genetic diversity in humid tropical forests. In: YOUNG, A.; BOSHIER, D.; BOYLE, T.
Forest conservation genetics. Melbourne: CSIRO Publishing. p. 115-123, 2000.

RESENDE, M. D. V. Genética biométrica e estatistica no melhoramento de
plantas perenes. Brasilia: EMBRAPA, Informacéo Tecnologica, 2002. 975 p.

RESENDE, M. D. V. Software SELEGEN — REML/BLUP: sistema estatistico e
selecéo genética computadorizada via modelos lineares misto. Colombo: Embrapa
Florestas, 2007. 359 p.

RESENDE, M. D. V.; ARAUJO, A. J.; SAMPAIO, P. T. B.; WIECHETECK, M. S. S.
Acurécia seletiva, intervalos de confianga e variancias de ganhos genéticos
associados a 22 métodos de selecdo de Pinus caribaea var. hondurensis. Revista
Floresta, Curitiba, v. 25, n.2, p. 3-16, 1995.

ROMANELLI, R. C.; SEBBENN, A. M. Parametros genéticos e ganhos na selecao
para producao de resina em Pinus elliottii var. elliottii, no Sul do Estado de Sao
Paulo. Revista Instituto Florestal, Sdo Paulo, v. 16, n. 1, p. 11-23, 2004.



63

SAMPAIO, P. T. B; RESENDE, M. D. V.; ARAUJO, A. J. Estimativas de parametros
genéticos e métodos de selecdo para o melhoramento genético de Pinus caribaea
var. hondurensis. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, DF, v. 35, n. 11, p.
2243-2253, 2000.

SANTOS, G. O.; HERNANDEZ, F. B. T. Uso do solo e monitoramento dos recursos
hidricos no corrego do Ipé, llha Solteira, SP. Revista Brasileira de Engenharia
Agricola e Ambiental, Campina Grande, v.17, n.1, p.60-68, 2013.

SANTOS, P. E. T.; MARTINI, S. L.; SANTOS, M. M. F. B. Centro de conservacao
genética e melhoramento de pinheiros tropicais. Piracicaba: IPEF, 1988. 5 p.
(Circular Técnica, 161).

SANTOS, W. Variacao genética e desempenho de progénies de Pinus caribaea
var. hondurensis para producdo de madeira e resina. 2014. 98 f. Dissertacao
(Mestrado em Sistemas de Producéao) - Faculdade de Engenharia, Universidade
Estadual Paulista, llha Solteira, 2014.

SEBBENN, A. M.; BOAS, 0. V.; MAX, J. C. M.; FREITAS, M. L. M. Estimativa de
parametros genéticos e ganhos na selecdo para caracteres de crescimento em teste
de progénies de Pinus caribaea var. hondurensis e var. bahamensis, em Assis—SP.
Revista Instituto Florestal, Sdo Paulo, v. 22, n. 2, p. 279-288, 2010.

SEBBENN, A. M.; VILAS BOAS, O.; MAX, J. C. M. Altas herdabilidades e ganhos na
selecéo para caracteres de crescimento em teste de progénies de polinizacdo aberta
de Pinus elliottii Engelm var. elliottii aos 25 anos de idade em Assis—SP. Revista
Instituto Florestal, S&o Paulo, v. 20, n. 2, p. 95-102, 2008b.

SEBBENN, A. M; VILAS BOAS, O.; MAX, J. C. M. Variacdo genética, herdabilidades
e ganhos na selecéo para caracteres de crescimento em teste de progénies de
Pinus caribaea var. bahamensis aos 20 de idade em Assis—SP. Revista Instituto
Florestal, S&o Paulo, v. 20, n. 2, p. 103-115, 2008a.

SHIMIZU, J. Y. Introdugéo. In: SHIMIZU, J. Y. (Ed.). Pinus na silvicultura
brasileira. Colombo: Embrapa Florestas, 2008.

SHIMIZU, J. Y.; SPIR, I. H. Z. Selecédo de Pinus elliottii pelo valor genético para alta
producao de resina. Boletim de Pesquisa Florestal, Colombo, n. 38, p.103-117,
1999.

SILVA, J. M. Analises genéticas em progénies de Pinus caribaea morelet var.
Caribaea por caracteres quantitativos e marcadores moleculares. 2005. 129 f.
Dissertacao (Mestrado em Sistema de Producé&o) - Faculdade de Engenharia,
Universidade Estadual Paulista, llha Solteira, 2005.

SIGMA PLOT (201) For windows, version 13.1 Systat Software.



64

SILVA, J. M.; AGUIAR, A. V.; MORAES, M. L. T.; MORI, E. Divergéncia genética
entre progénies de Pinus caribaea var. caribaea com base em caracteres
guantitativos. Pesquisa Florestal Brasileira, Colombo, v. 32, p. 69-77, 2012.

SILVA, J. M.; AGUIAR, A. V.; MORI, E. S.; MORAES, M. L. T. Variacao Genética e
ganho esperado na selecdo de progénies de Pinus caribaea var. caribaea em
Selviria, MS. Scientia Forestalis, Piracicaba, v. 39, n. 90, p. 241-252, 2011.

TONELLO, K. C. Melhoramento de esséncias florestais. Revista da Industria da
Madeira Referéncia, Pelotas, v. 83, p. 60-62, 2004.

TRIANOSKI, R. Avaliacado da qualidade da madeira de espécies de pinus
tropicais por meio de métodos convencionais e ndo destrutivos. 2012. 553 f.
Tese (Doutorado) - Universidade Federal do Parand, Curitiba, 2012. Disponivel em:
< http://acervodigital.ufpr.br/handle/1884/28070>. Acesso em: 30 mar. 2017.

VENCOVSKY, R.; BARRIGA, P. Genética biométrica no fitomelhoramento.
Ribeirdo Preto: Sociedade Brasileira de Genética, 1992. 486 p.

WANG, H.; MALCOLM, D. C.; FLETCHER, A. M. Pinus caribaea in China:
introdution, genetic resources and future prospects. Forest Ecology and
Management, Amsterdan, v. 17, p. 1-15, 1999.

WEI, R. P.; LINDGREN, D. Effective family number following selection with
restrictions. Biometrics, Washington, v. 52, n. 1, p.198-208, 1996.

WREGE, M. S.; FRITZSONS, E.; SHIMIZU, J. Y.; AGUIAR, A. V.; CARAMORI, P. H.
Pinus tropical com potencial para uso em plantios comerciais no brasil. Scientia
Forestalis, Piracicaba, v. 26, n. 2, p. 137-145, 2014.

ZHENG, Y. Q.; ENNOS, R. A. Genetic variabitity and structure of natural and
domesticated populations of Caribbean pine (Pinus caribaea Morelet). Theoretical
and Applied Genetics, Berlin, n. 98, p. 765-771, 1999.



65

ANEXOS
Figura 1A - Croqui do pomar de sementes por mudas de P. caribaea var. caribaea
(area 1), Selviria-MS.

Pomar de Sementes por Mudas de Pinus caribaea var. caribaca (Area 1)
INSTALACAQ: 31/05/88; ESPACAMENTO: 3 x 3 m; LOCAL: FEP-Selviria/MS;
PLANTAS/PARCELA: 10 (1e ll), 9 (ll) e 5 (IV); DELINEAMENTO: Blocos Casualizados.
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Figura 2A - Croqui do pomar de sementes por mudas de P. caribaea var. caribaea
(area 2), Selviria-MS.

Pomar de Sementes por Mudas de Pinus caribaea var. caribaea (Area 2)
INSTALACAO: 20 a 22/02/89, ESPACAMENTO: 3 x 3 m. LOCAL - FEPE - Selviria (MS)
PLANTAS/PARCELA: 10. DELINEAMENTO: Létice 10 x 10 Tripo em parcelas subdvididas
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Tabela 1A - Estimativas das Distancias Generalizadas de Mahalanobis (D?) da
progénie 1 em relagdo as demais progénies de Pinus caribaea var. caribaea (area

1), em Selviria-MS, envolvendo os caracteres: DAP, altura e volume.

Distancia Generalizada de Mahalanobis em relacéo a progénie 1

(2) 3,46 (3) 2,76 4 12,34
(5) 1,57 (6) 8,29 (7) 2,74 (8) 3,49
(9) 9,10 (10) 2,10 (12) 1,74 (12) 0,66
(13) 4,04 (14) 6,91 (15) 12,13 (16) 8,25
a7) 3,94 (18) 8,22 (29) 3,62 (20) 2,63
(21) 11,21 (22) 23,02 (23) 3,97 (24) 4,68
(25) 5,15 (26) 0,25 (27) 8,83 (28) 11,42
(29) 19,70 (30) 3,36 (31) 2,56 (32) 3,03
(33) 9,26 (34) 5,20 (35) 2,81 (36) 0,41
(37) 7,91 (38) 0,61 (39) 2,04 (40) 6,77
(41) 8,18 (42) 5,18 (43) 2,16 (44) 3,83
(45) 16,34 (46) 10,07 47 8,35 (48) 3,82
(49) 13,00 (50) 5,94 (51) 1,72 (52) 7,87
(53) 0,63 (54) 3,94 (55) 5,93 (56) 1,96
(57) 10,76 (58) 2,80 (59) 1,54 (60) 5,00
(61) 19,54 (62) 5,48 (63) 1,71 (64) 1,14
(65) 8,84 (66) 14,31 (67) 14,34 (68) 0,39
(69) 0,90 (70) 1,45 (72) 5,49 (72) 17,71
(73) 4,83 (74) 8,68 (75) 8,65 (76) 10,74
Distancia maior: 23,02 Progénie: 22

Distancia menor: 0,25 Progénie: 26
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Tabela 2A - Estimativas das Distancias Generalizadas de Mahalanobis (D?) da
progénie 1 em relacdo as demais progénies de Pinus caribaea var. caribaea (area

2), em Selviria-MS, envolvendo os caracteres: DAP, altura e volume.

Distancia Generalizada de Mahalanobis em relacdo a progénie 1

2 3,16 3) 7,63 (4) 3,10
(5) 2,35 (6) 7,34 @) 4,76 (8) 1,10
9) 8,64 (10) 1,39 (11) 4,53 (12) 6,13
(13) 16,42 (14) 10,06 (15) 10,19 (16) 4,19
(17) 1,16 (18) 10,83 (19) 4,96 (20) 11,52
(21) 9,17 (22) 1,22 (23) 9,44 (24) 10,50
(25) 18,13 (26) 15,23 (27) 9,87 (28) 3,97
(29) 5,37 (30) 12,40 (31) 14,22 (32) 12,10
(33) 5,49 (34) 2,85 (35) 15,58 (36) 1,98
(37) 6,01 (38) 5,49 (39) 3,40 (40) 8,75
(41) 1154 (42) 7,97 (43) 17,09 (44) 7,33
(45) 5,03 (46) 4,96 47) 8,34 (48) 9,25
(49) 8,95 (50) 4,62 (51) 6,10 (52) 4,21
(53) 18,69 (54) 4,77 (55) 4,69 (56) 1,85
(57) 14,47 (58) 7,35 (59) 4,99 (60) 4,32
(61) 5,38 (62) 13,21 (63) 8,02 (64) 12,58
(65) 5,61 (66) 11,68 (67) 3,08 (68) 6,17
(69) 6,17 (70) 4,44 (71) 9,70 (72) 7,83
(73) 3,79 (74) 9,51 (75) 10,50 (76) 7,86
(77) 5,46 (78) 2,44 (79) 11,69 (80) 5,23
(81) 7,61 (82) 7,90 (83) 2,94 (84) 2,73
(85) 11,98 (86) 3,86 87) 12,14 (88) 3,08
(89) 2,18 (90) 23,78 (91) 5,35 (92) 3,19
(93) 4,16 (94) 4,57 (95) 0,42 (96) 4,19
(97) 21,82 (98) 14,80 (99) 8,09
Distancia maior: 23,78 Progénie: 90

Distancia menor: 0,42 Progénie: 95




