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AVALIACAO DA VARIABILIDADE GENETICA EM UMA POPULACAO BASE DE
Eucalyptus  camaldulensis DEHNH. PARA FINS DE CONSERVACAO E
MELHORAMENTO GENETICO

Discente: JANETE MOTTA DA SILVA
Orientador: Prof. Dr. MARIO LUIZ TEIXEIRA DE MORAES
RESUMO

O Eucalyptus camaldulensis, espécie nativa da Austrélia, € plantada com sucesso em varios paises em
funcdo da sua superioridade na producdo de madeira, em relagdo a outras espécies sob condicdes
ambientais adversas, com destaque para tolerancia ao déficit hidrico e a alta temperatura. Em abril de
1986 instalou-se uma populacio base de Eucalyptus camaldulensis, em Selviria-MS, na Fazenda de
Ensino e Pesquisa e Extensdo - Faculdade de Engenharia de Ilha Solteira/UNESP, constituida por 25
matrizes, sendo 13 (Lote 14517) procedentes da regidao de Nott’s Crossing, Katherine River, Austrilia, e
as 12 restantes pertencentes ao lote 13923 da CSIRO. O objetivo principal deste trabalho foi investigar a
variabilidade genética da populacé@o base e do teste de progénies, baseado na caracterizacdo molecular
(locos microssatélites) e quantitativa (caracteres quantitativos DAP, altura, forma do fuste, volume,
brotacdo, densidade bdsica da madeira e resisténcia a penetra¢do), para fins de conservacido e
melhoramento genético. Os caracteres quantitativos foram avaliados dos 20 aos 23 anos apds a
instalacdo da populacdo base, sendo que aos 21 anos desbastou-se 83,33% da populacdo base, baseado
no indice multi-efeitos, transformando-se em uma populacdo de melhoramento ou pomar de sementes.
Em outubro de 2008 instalou-se um teste de progénies a partir de sementes de 136 arvores oriundas da
populacdo de melhoramento, e avaliou-se altura total de plantas aos seis meses apds instalacdo do teste
de progénies. A caracterizacdo molecular ocorreu em 250 individuos da populagdo de melhoramento e
em 500 individuos do teste de progénies. A populacdo base e o teste de progé€nies possuem alta
variabilidade genética para os caracteres avaliados, mesmo apds o desbaste seletivo. Existe selecdo para
heterozigotos entre a fase de progénies e a fase adulta, sendo que a espécie apresenta sistema misto de
reproducdo, produzindo sementes pela combinacdo de cruzamentos com autofecundagcdes, mas com
predominio de cruzamentos. A popula¢do de melhoramento estd isolada em termos de fluxo génico, pois
todas as progénies avaliadas tinham um possivel parente paterno dentro da drea da populacdo. Para
obterem-se lotes de sementes com tamanho efetivo de varidncia de 150, € necessario coletar sementes de
pelo menos 128 drvores matrizes, a partir das estimativas obtidas na caracterizacdo molecular, e

considera-se que houve sucesso na formacao do teste de progénies, pois ocorreu a partir de 136 arvores.

Palavras-chave: andlise de paternidade, tamanho efetivo, indice multi-efeitos, locos microssatélites,

REML/BLUP, desbaste.



GENETIC VARIABILITY EVALUATION IN A BASE POPULATION OF Eucalyptus
camaldulensis Dehnh. FOR PURPOSES OF GENETIC CONSERVATION AND BREEDING

Student: JANETE MOTTA DA SILVA

Advisor: Prof. Dr. MARIO LUIZ TEIXEIRA DE MORAES

ABSTRACT

Eucalyptus camaldulensis is Australian specie that is planted successfully in many countries in function
of its superiority in production of wood in relation to other species in adverse environmental conditions,
emphasis by tolerance to drought and high temperature. In April 1986 established a base population of
Eucalyptus camaldulensis in Selviria-MS in Experimental Research Station, Engineer School of Ilha
Solteira, UNESP, with 25 seed-trees, 13 (lot 14517) coming from region of Nott’s Crossing, Katherine
River, Australia, and 12 belong to the lot 13923 CSIRO. The main objective of this study was to
investigate the genetic variability of the base population and the progeny test based on molecular
characterization (microsatellite loci) and quantitative (quantitative traits DBH, height, stem shape,
volume, sprouting, wood basic density and penetration resistance), for purposes of genetic conservation
and breeding. The quantitative traits were evaluated from 20 to 23 years after installation of the base
population, and logging up 83,33% of the base population with 21 years, based multi-effect index
selection, turning into a breeding population or seed orchard. In October 2008 it was installed a test
progeny from seed of 136 trees coming from the breeding population, and evaluated total height at six
months after installation of the progeny test. There was a molecular characterization in 250 individuals
of the improvement population and in 500 individuals from progeny test. The base population and
progeny test are highly variable genetic traits, even after selective thinning. There is selection for the
heterozygous between progeny and adult phase, and the species has a mixed mating system, producing
seeds by a combination of crosses with self pollination, with a predominance of crosses. The
improvement population is isolated in terms of gene flow, because all the progenies had a possible
paternal relative in the area of population. To obtain seed lots with variance effective size of 150, it is
necessary to collect seeds from 128 main trees, based on estimates of the molecular characterization,
and it is considered that there was success in the formation of progeny test, since occurred from 136

trees.

Keywords: analysis of paternity, effective size, multi-effect index selection, microsatellite loci, REML /

BLUP, selective thinning.
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1. INTRODUCAO

O género Eucalyptus foi descrito pelo botanico franc€s Charles Louis
L Héritier de Brutelle, em 1788 (ELDRIDGE et al., 1993). Natural da Australia, foi
introduzido, provavelmente, no Brasil no inicio do século XIX, inicialmente para fins
ornamentais (MOURA et al., 1980; MARTINI, 2004), depois assumindo finalidades
produtivas, demandando critérios experimentais (MARTINI, 2004).

A importancia econdmica que assume a cultura do género Eucalyptus no Brasil
e no mundo decorre em funcdo de seu rdpido crescimento e producdo de madeira, da
propria multiplicidade de seus usos e empregos de suas diferentes espécies, aliado ainda a
expressiva drea de florestas implantadas existentes. Segundo o Anudrio Estatistico da
Associacao Brasileira de Produtores de Florestas Plantadas (ABRAF, 2010), a drea coberta
por florestas plantadas no Brasil corresponde aproximadamente a 6,5 milhoes de hectares,
sendo 4,2 milhdes de hectares de Eucalyptus, 1,9 milhdes de hectares de Pinus e 456 mil
hectares com outras espécies (acdcia, seringueira, paricd, teca, araucdria, populus, outras).
A maior parte dessas dreas estd nos estados de Minas Gerais, Bahia e Sdo Paulo. Dentre as
espécies de Eucalyptus, pode-se destacar: E. grandis, E. camaldulensis, E. saligna, E.
urophylla, Corymbia citriodora, bem como diversos hibridos (GARCIA; PIMENTEL-
GOMES, 1992).

As florestas plantadas com o género Eucalyptus merecem destaque no setor
florestal brasileiro, visto que a silvicultura alcancou alto nivel de desenvolvimento
tecnoldgico, e nesse avango destaca-se o melhoramento genético, que propiciou ganhos de
grande magnitude, principalmente na produtividade volumétrica (CAIXETA et al., 2003).
Apesar deste destaque, o FEucalyptus encontra-se ainda em estdgios iniciais de
melhoramento, de tal forma que as principais modificacdes genéticas que se seguem ao
periodo de domesticacdo ainda ndo foram realizadas (GRATTAPAGLIA, 2004), cujo
principal motivo estd relacionado aos programas de melhoramento genético de eucalipto
serem recentes, estando agora na segunda geracdo de melhoramento, somado ao fato de
que poucas populacdes segregantes para caracteristicas de interesse florestal eram
disponiveis no inicio do estabelecimento dos programas (MARINO, 2008).

As populagdes de Eucalyptus introduzidas no Brasil sdo alvo de alguns
questionamentos quanto a sua origem e ao conhecimento de sua divergéncia genética, pois
estes materiais foram introduzidos a partir de populagdes naturais da Austrélia, podendo ou

ndo ter ocorrido um processo de reducdo dessa diversidade em razdo de cruzamento entre
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individuos aparentados ou do pequeno nimero efetivo de individuos utilizados nos locais
de coleta de sementes (CAIXETA et al., 2003).

Os estudos genéticos de populacdes base sdo fundamentais para responder a
tais questionamentos. As ferramentas disponiveis ao melhorista florestal para tracar as
estratégias de melhoramento florestal sdo a genética molecular e a genética quantitativa.
Para esquematizar ou associar as estratégias e ferramentas necessdrias ao programa de
melhoramento, considera-se basicamente a infra-estrutura, os recursos financeiros
disponiveis, assim como a dimensao e os objetivos do programa, os aspectos biolégicos da
espécie, dentre outros. O ideal é a associacdo dos recursos oferecidos pela genética
molecular e genética quantitativa.

Espécies do género Eucalyptus sdo melhoradas por vérias empresas florestais
privadas, que via de regra estdo associadas a industrias de papel e celulose, de moveis,
siderdrgicas, dentre outras. Também vérias universidades e institui¢des publicas e privadas
colaboram de algum modo para o melhoramento do Eucalyptus (RESENDE, 1999). Estas
empregam, em grande parte, a genética quantitativa para realizar seus programas de
melhoramento florestal.

Segundo Marino (2008), as primeiras aplicacdes de marcadores moleculares
em espécies florestais foram na avaliacdo da base genética de populagdes base de
melhoramento, identificacdo de contaminantes em viveiros de mudas clonais, identificacao
de irmaos completos, avaliacdo da eficiéncia de métodos de polinizacdo controlada,
caracterizacdo de clones para a constru¢do de mosaico policlonal e na construcdo dos
primeiros mapas moleculares.

As pesquisas com o Eucalyptus nao devem ter somente objetivos voltados para
o melhoramento genético, mas também, para avaliar e garantir a conservacgio genética de
recursos florestais do género. Segundo Eldridge et al. (1993), o Brasil possui uma das
maiores colecdes de germoplasma e um dos mais avangados programas de melhoramento
genético de Eucalyptus do mundo, o que aumenta a responsabilidade dos melhoristas
florestais em conservar tais colecdoes genéticas, de forma a garantir o sucesso dos
programas de melhoramento e conservagdo genética em longo prazo.

O emprego de andlises estatisticas de caracteres quantitativos e moleculares da
populacdo base de E. camaldulensis de procedéncia australiana, instalada em Selviria-MS,
além de indicar qual o método de selecao mais adequado para se explorar a variabilidade

genética existente, permitiu o conhecimento de sua estrutura genética.
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1.1. Objetivos

Os objetivos deste estudo foram investigar a variabilidade genética, o sistema
de reproducdo, o parentesco, o tamanho efetivo, a taxa de imigracdo e a distancia de
dispersdo de pdlen em uma populacdo base e em um teste de progénies originado da
populacdo de melhoramento de Eucalyptus camaldulensis, visando conservacdo e

melhoramento genético da espécie.

Objetivos especificos:

1. Realizar a caracterizagdo molecular (locos microssatélites - SSR) e
quantitativa da populacio base (nas diferentes etapas do programa de melhoramento) e do
teste de progénies;

2. Estimar pardmetros do sistema de reprodu¢do, como taxas de
autofecundacgdo, taxas de cruzamento, cruzamento entre parentes, tamanho efetivo de
vizinhancga reprodutiva e cruzamentos correlacionados no pomar e no teste de progénies;

3. Estimar e comparar os niveis de diversidade genética entre drvores do pomar
e suas progénies;

4. Quantificar o tamanho efetivo populacional das arvores adultas e das
progénies e determinar o nimero de drvores matrizes para a coleta de sementes para fins de
conservagao e melhoramento genético da espécie;

5. Verificar os niveis de engodamia no pomar e no teste de progénies;

6. Determinar a taxa de imigracdo e a distancia e os padrdes de dispersdo de
pdlen e dentro do pomar de sementes, usando andlise de paternidade;

7. Estimar possiveis ganhos na selecdo a partir da utilizacio do Indice Multi-
efeitos, analisando o efeito do desbaste em Eucalyptus camaldulensis;

8. Investigar o desenvolvimento das brotagdes e do teste de progénies de E.

camaldulensis.



20

2. REVISAO DE LITERATURA
2.1. O Eucalyptus camaldulensis Dehnh.

O género Eucalyptus L Héritier € originalmente australiano, onde se concentra
o maior nimero de espécies, aparecendo também em Timor e algumas ilhas adjacentes
como Flores, Alor, Solor e Wetar. Pertence a familia Myrtaceae, apresentando cerca de
600 espécies, muitas variedades e hibridos (PIGATO; LOPES, 2001b, NIETO;
RODRIGUEZ, 2003). O genoma de Eucalyptus tem entre 500 e 650 Mbp, distribuidos em
22 cromossomos pequenos na maior parte das espécies (GRATTAPAGLIA;
BRADASHAW, 1994).

A introducdo do eucalipto para fins produtivos no Brasil aconteceu em 1904
pelo Engenheiro Agronomo Edmundo Navarro de Andrade, que trouxe uma colecdo de
espécies e variedades do gé€nero e iniciou os reflorestamentos experimentais com inteng¢ao
de producao de lenha e dormentes para a Companhia Paulista de Estradas de Ferro, onde
era funciondrio. Este material representa o mais completo banco de germoplasma do
género no Brasil e se encontra na Floresta Estadual Edmundo Navarro de Andrade
(FEENA), na cidade de Rio Claro, Sdo Paulo (MARTINI, 2004).

A espécie do género mais distribuida naturalmente na Austrdlia continental e
também uma das mais varidveis € o Eucalyptus camaldulensis Dehnh., subgénero
Symphyomyrtus, sendo encontrada em todos os estados, com excecdo da Tasméania. Sua
ocorréncia natural vai desde formacdes vegetais tropicais secas até floresta imida; varia de
regides com 250 a 625 mm de precipitacdo, suporta estacdo seca de 4 a 8 meses, em
temperaturas de 20 a 28 °C e altitudes que vao desde o nivel do mar até 1.000 m. Na
Colombia a espécie foi plantada em locais com precipitagcdes variando entre 600 e
2900mm (LIMA, 1984, FERREIRA et al., 1987, NIETO; RODRIGUEZ, 2003).

O Eucalyptus camaldulensis Dehnh. foi um dos primeiros Eucalyptus a ser
plantado com sucesso fora da Austrdlia. De janeiro de 1985 a 1987 o CSIRO
(Commonwealth Scientific and Industrial Research Organization) da Australian Tree Seed
Centre de Canberra enviou 71 kg de E. camaldulensis para 348 pesquisadores em 79
paises. Cerca de 30% dos 1700 pacotes de sementes foi para a India, Nepal e Zimbébue
(ELDRIDGE et al., 1993).

O sucesso dos plantios de E. camaldulensis como espécie exotica € atribuido a

sua superioridade em produ¢do de madeira em relacdo a outras espécies em condi¢des
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ambientais adversas. Os motivos sdo vdrios, que levam a beneficios em curto prazo: a
espécie se desenvolve em locais secos e estéreis, apresenta tolerdncia a seca e alta
temperatura, rapido crescimento e boa capacidade de rebrota, a tolerdncia a inundagdes
periddicas ou encharcamento de 4 a 5 meses, tolerncia a salinidade do solo, alguma
tolerancia de geada, e da utilidade da madeira (ELDRIDGE et al., 1993, MORAES et al.,
1997). Também cresce em solos compactados por pastejo excessivo, ou com baixa
umidade anual. Porém nestes locais o crescimento ndo é 6timo (NIETO; RODRIGUEZ,

2003).

Ilhas d¢

/
FiCanberra
7
{

Google

Figura 1. Distribuicdo natural do Eucalyptus camaldulensis Dehnh. na Austrélia

continental. Fonte: http://www.google.com.br e http://www.anbg.gov.

A ocorréncia do E. camaldulensis em condicdes ambientais adversas e o
consequente sucesso de plantios como espécie exdtica é explicado pela ampla distribui¢ao
natural da espécie, que possibilita grande plasticidade de adaptacdo a diferentes condi¢des
ambientais, além de ressaltar a existéncia de grande variabilidade genética na espécie.

E uma drvore de crescimento rdpido, possui forma reta, atinge de 25 a 30 m de
altura e 1 m de didmetro, possuindo também uma copa muito densa. O sistema radicular é
bastante poderoso pela presenca de lignotubérculos, o que explica sua resisténcia ao frio e
a seca, chegando a suportar uma temperatura minima de -6,7 ° C e mixima de 52,8 ° C.
Apresenta grande resisténcia ao vento e do ponto de vista ornamental € excelente,
sobretudo a variedade pendula (PRYOR, 1976, NIETO; RODRIGUEZ, 2003).

As sementes sdo diminutas e possuem alta porcentagem de germinacdo (maior

que 90%), podem ser armazenadas por até nove anos desde que mantidas em recipientes



22

herméticos em temperatura de 3 a 5 ° C e umidade de 5,5 a 10%. E possivel produzir
60.000 a 100.000 plantulas a partir de 1 kg de sementes. O crescimento das plantulas é
rapido, num periodo de 16 a 18 semanas estdo com 40 a 50 cm, porém os ponteiros devem
ser podados para induzir mais lignificacdio (ELDRIDGE et al., 1993, NIETO;
RODRIGUEZ, 2003, INSTITUTO DE PESQUISAS E ESTUDOS FLORESTAIS - IPEF,
2010).

A madeira de E. camaldulensis é dura, com densidade basica de 0,68 g/cm3
(STURION et al., 1987), possibilita ampla utilizacio em construcdes pesadas e de
interiores, rolos de madeira, papel e celulose, marcenaria, carpintaria, postes, lenha, carvao
e dormentes. A espécie também ¢ plantada com a finalidade de quebra-ventos,
sombreamento, assim como para a produ¢do de mel muito apreciado (ELDRIDGE et al.,
1993, LIMA, 1984, RESENDE, 1999, NIETO; RODRIGUEZ, 2003).

No Brasil, cresce o interesse pela utilizacdo do E. camaldulensis para fins de
melhoramento genético, que objetivam introduzir caracteristicas interessantes da espécie
em seus hibridos e, posteriormente, garanti-las em seus clones. Este fato leva a uma

demanda proporcional de estudos de caracterizacdo e conservacao genética da espécie.

2.2. Populacoes base e teste de progénies em espécies florestais

Segundo Oda et al. (1989), o objetivo fundamental do melhoramento florestal é
garantir o aumento da produtividade e da qualidade de matéria-prima a cada ciclo de
selecdo, de modo a manter a base genética da populacdo, para possiveis programas de
melhoramento a médio e longo prazo. Paralelamente, outros objetivos sdo almejados, como
melhoria de adaptacdo das espécies, qualidades fisicas e mecanicas apropriadas, a
tolerancia a pragas e doengas, assim como a manutencao da variabilidade genética (MORI,
1988, MORI, 1993, PIGATO; LOPES, 2001b).

Muitas caracteristicas de interesse no melhoramento florestal, como adaptacgao,
crescimento, forma e qualidade da madeira, sdao avaliadas a partir de caracteres
quantitativos, pois sdo herdadas pela acao de muitos genes de efeito aditivo, de forma que
cada um contribui para a heranga dos caracteres, sendo de acdo complexa. Nos programas
de melhoramento, as arvores desejaveis sdo escolhidas fenotipicamente para o cardter

enfocado, porém, esta aparéncia interessante pode ser consequéncia de um bom genétipo,
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de um bom ambiente, ou ser resultado da interacdo de ambos, do gendtipo X ambiente
(PATINO-VALERA, 1986, MORI et al., 1986, MORI et al., 1988).

Para o estabelecimento de um programa de melhoramento, atencdo especial
deve ser dada em relagdo ao material genético (espécies e populacdes) que serd utilizado.
Para isso, € importante que se faga uma amostragem correta dos genétipos visando coletar
o maximo possivel da variabilidade alélica da populacio (VENCOVSKY, 1969,
OLIVEIRA, 1994), além de obter material com baixa carga genética, bom desempenho e
boa adaptacao (CRUZ, 2005).

A defini¢do dos conceitos de populacido base, populacio de melhoramento e
populacdo de producdo é imprescindivel para elaboracio de estratégias de melhoramento,
pois esses trés tipos de populagdes genéticas compdem de forma distinta a estrutura geral
dos programas de melhoramento florestal (ZOBEL; TALBERT, 1984, RESENDE, 1999,
RESENDE, 2001, CRUZ, 2005):

a) Fase inicial - formacdo da populagcdo base (ou populagdo experimental):
constitui-se por uma etapa primordial, seu estabelecimento tem origem a partir de matrizes
escolhidas para posterior selecao da proxima geracdo de melhoramento. Essas populagdes
sdo obtidas de populagdes naturais ou plantacdes ndo melhoradas, manejadas de tal forma
que possuam tamanho efetivo suficientemente adequado, como uma reserva estratégica de
toda variacdo genética possivel para que seja mantido um padrao minimo de variabilidade
genética, como suporte adequado a programas de melhoramento. Nesta populacdo, a
selecdo deve ser realizada em diferentes intensidades, visando a constituicio das
populacdes de producao e de melhoramento.

b) Fase intermedidria - formacdo da populacdo de melhoramento: em que ha
preocupacdo na condugdo das familias segregantes que permitam maximizar os ganhos
diretos, indiretos ou simultdneos em caracteristicas de importancia. Sao obtidas a partir de
testes genéticos mais informativos, como por exemplo, teste de prog€nies de matrizes
selecionadas. Visam ao melhoramento genético em longo prazo, ao aumento continuo e
progressivo da frequéncia dos alelos favoraveis, a partir da realizacdo de vdrios ciclos
reprodutivos.

c) Fase final - populacdo de producgdo: em que se dispde de material genético
melhorado e procura-se recomendd-los para regides amplas ou especificas, o que torna
fundamentais os estudos de interacdo gendtipo X ambiente e de estabilidade e
adaptabilidade. As populagdes de producdo podem ser constituidas por pomares de

sementes, jardins clonais ou pomares biclonais, conforme interesse do melhorista.
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A partir da definicdo do material genético a ser estudado € necessario
dimensionar o tamanho da populacdo base inicial a ser trabalhada. Segundo Resende
(1999), a populacio base deve conter variabilidade genética suficiente para o
melhoramento genético em curto e longo prazo. E a ferramenta chave para tracar as
estratégias, tanto para fins de conservacio quanto de melhoramento genético.

Existem vdrias consideragdes para a definicdo do tamanho adequado da
populacdo base. Resende (1999) explica que o ideal é comecar com nimero elevado de
familias, a fim de permitir altas intensidades de selecdo ja nas primeiras geracoes e,
simultaneamente, manter o tamanho efetivo compativel com o melhoramento em longo
prazo. Assim, para melhoramento, um nimero acima de 20 familias seria adequado para
representar uma populacao. Entretanto, o inicio de um programa de melhoramento com um
numero de familias desta magnitude (20 a 50) compromete, em muito, sua eficiéncia. Mori
(1993) enfatiza ainda a importancia do acompanhamento desta base genética, pois podem
ocorrer perdas excessivas de variabilidade, o que compromete os objetivos do programa de
melhoramento.

Na literatura € possivel encontrar trabalhos que t€m em comum o objetivo de
orientar quanto aos critérios necessdrios para estabelecimento de populagcdes genéticas,
pois sdo nelas que serd possivel encontrar a variabilidade necesséria para os programas de
melhoramento genético. Alguns deles sao listados a seguir.

Eldridge et al. (1993) especificam aspectos importantes sobre a formagao de
populacdes base de Eucalyptus e da importancia da pesquisa em avaliar e descrever a
variabilidade existente e capaz de ser utilizada imediatamente para o ganho genético
rapido, a um custo relativamente baixo. Salientam que, uma vez que a variabilidade natural
da maioria dos eucaliptos € enorme, a pesquisa de procedéncia € o primeiro passo no
estabelecimento do eucalipto como cultura exética em diversos paises.

Ferreira e Aradjo (1981) descrevem os procedimentos e recomendacdes de
formacdo das populacdes para as necessidades dos programas de melhoramento, como a
estratégia a ser adotada para escolha de arvores e localidades para coleta de sementes, 0s
procedimentos de amostragem e delineamento experimental, coleta de dados e andlise, de
modo didético e informativo.

Vencovsky (1987) publicou a aplicacdo da expressdo do tamanho efetivo
populacional na coleta e preservacdo de espécies alégamas, como forma de orientagdo para

que estas atividades compensem a velocidade das perdas de genes em condi¢des naturais.
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Sebbenn (2002, 2003a, 2003b) descreve em seus trabalhos, abordagens como
as estratégias da determinag¢do do nimero de plantas por progénie, o nimero de progénies
necessdrias para conservagao in situ e ex situ de populagcao de espécies arboreas, enfocando
detalhes importantes sobre conceitos genéticos e informagdes sobre o sistema de
reproducdo, como no caso de espécies com sistema misto de reproducdo (SEBBENN,
2003b).

Resende (1999) explica que a adequada estruturacdo da populacdo permite a
conservacdo de recursos genéticos (associados a populacdo inicial) dentro do préprio
programa de melhoramento, visando dar mais flexibilidade ao melhoramento em geracoes
avancadas, possibilitando maximizar os ganhos genéticos e a acurdcia seletiva (RESENDE,
1999).

Em seguida ao dimensionamento da populacdo base de gendtipos, a estratégia
de amostragem consiste em dela obter individuos com certo grau de parentesco, e da
covariancia entre estes individuos aparentados sdo estimadas varidncias genéticas da
populacio base, ou seja, a estimativa dos pardmetros genéticos de interesse
(VENCOVSKY, 1969).

A amostragem de parentes de mesma geragdo, especificamente progénies de
meios-irmaos e/ou irmdos completos, € um esquema que tem se mostrado eficiente para as
estimativas de parametros genéticos (VENCOVSKY, 1969). Os testes ou ensaios de
progé€nies representam uma das mais uteis ferramentas para o melhorista florestal
(KAGEYAMA, 1980). Sao formados a partir de sementes oriundas tanto de arvores de
polinizac¢do livre como de cruzamentos controlados.

Os testes de progé€nies possibilitam a manutencdo de amostras representativas
de populagdes, que apds a caracterizacdo genética, podem estar disponiveis ao
melhoramento genético. Representam uma alternativa para conservacdo genética de
populacdes, possibilitam estimar a estrutura genética de populagdes, assim como selecionar
individuos superiores como fonte de producao de sementes, a partir da transformagdo em
pomares de sementes por mudas ou clonal e da determinacdo do valor genotipico
selecionado (KAGEYAMA, 1980, SHIMIZU et al., 1982).

Em programas de melhoramento florestal, os testes de progénies sdo
amplamente empregados. Nos experimentos genéticos florestais, os testes de progénies de
polinizacdo livre s@o os mais utilizados para estimar parametros genéticos. Suas vantagens

em comparagdo aos testes de progénies de polinizagdo controlada sdo os custos menores,
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além de atenderem aos objetivos de determinacdo da capacidade geral de combinagdo
(SHIMIZU et al., 1982, SAMPAIO et al., 2000).

Como descrito anteriormente, as caracteristicas de interesse no melhoramento
florestal sdao avaliadas por meio de caracteres quantitativos. Nos estudos dos caracteres
quantitativos, os métodos estatistico-genéticos levam em consideracdo a existéncia de
variacdo continua (as vezes descontinuas), o efeito pouco pronunciado de cada gene e o
efeito muitas vezes grande do ambiente (VENCOVSKY, 1969, CRUZ, 2005). Um dos
aspectos mais importantes da genética quantitativa € a descricdo e explicacdo da
variabilidade genotipica de um cardter de interesse, em termos de parametros genéticos e
baseado nas leis mendelianas, decompondo a varidncia genética com base no
conhecimento dos processos genéticos envolvidos na heranga dos caracteres
(VENCOVSKY et al., 2001, CRUZ, 2005).

Dentre os pardmetros genéticos quantitativos que mais interessam ao
melhorista e que sdo objeto de estudos em testes de progénies, se destacam as variancias e
os coeficientes de variacdo genética; a herdabilidade no sentido amplo e restrito; a
repetibilidade; a estabilidade, adaptabilidade e produtividade; o ganho genético; as
correlagdes genética e fenotipica; a acuricia seletiva; o valor genético dos individuos, entre
outros (RESENDE, 2002, CRUZ, 2005).

Os procedimentos de predi¢dao de valores genéticos exigem a prévia estimagao
de componentes de variancia e de parametros genéticos, que pode ser realizada pelo
método de quadrados minimos ordindrios (OLS), se os dados sdo balanceados, e pelo
método de maxima verossimilhanca restrita (REML), se os dados sdo desbalanceados. A
predicdo de valores genéticos propriamente dita pode ser realizada a partir de
procedimentos “melhor predi¢do” (BP), “melhor predi¢do linear” (BLP) e ‘“melhor
predi¢do linear nao viciada” (BLUP) (RESENDE, 1999). Anteriormente, as covariancias
entre parentes eram estimadas e interpretadas em termos de suas esperancas matematicas
(igualando-as aos seus valores esperados), gerando os componentes de varidncia.
Atualmente, os componentes de varidncia podem ser estimados diretamente como as
variancias dos efeitos aleatérios do modelo linear misto (RESENDE et al.,, 1996,
RESENDE, 1999, RESENDE; FERNANDES, 1999).

A metodologia REML/BLUP é empregada com sucesso como ferramenta para
estimar os parametros genéticos e estatisticos de interesse no melhoramento florestal de
vdrias espécies, possibilitando estimativas de alta precisdo, como nos trabalho de Resende;

Fernandes (1999); Sturion et al. (1999); Costa et al. (2000b; 2000c); Kalil Filho et al.
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(2000); Resende; Dias (2000); Resende et al. (2000); Farias Neto; Resende (2001);
Sturion; Resende (2001a; 2001b); Abad (2003); Pinto Junior et al. (2006); Resende;
Barbosa (2006); Moraes et al. (2007a); Resende; Duarte (2007); Farias Neto et al. (2008);

Scarpinati et al. (2009).

A metodologia REML/BLUP e suas aplicacdes sdo descritas em Resende

(2001), Resende (2007a; 2007b). Na tabela 1 estdo algumas estimativas de parametros

genéticos baseados na metodologia REML/BLUP, para varias espécies perenes, obtidas em

literatura.

Tabela 1. Estimativas de alguns parametros genéticos estimados com a metodologia
REML/BLUP, coeficiente de variacdo genética (CV,); herdabilidade, no
sentido restrito, de individuo na parcela ( 4?); herdabilidade no sentido restrito,
de média de progénie (i2); acurdcia de selecdo (7,), para caracteres

quantitativos de espécies perenes.

Espécie Cariter Ve 2 h2 Faa Referéncia
(%)
Acacia mearnsii
(Fazenda D. Ana, RS) Altura (m) 596 027 0,67 - Resende et al. (1992)
DAP (cm) 9,37 031 0,74 -
Sobrevivéncia (%S) 6,98 - 0,55 -
(Fazenda Guararapes, RS) Altura (m) 6,63 0,34 0,71 -
DAP (cm) 10,30 0,37 0,70 -
Sobrevivéncia (%S) 5,76 - 0,47 -
Archontophoenix Altura (m) - 0,98 0,99 1,00 Bovi et al. (2003)
Diametro (cm) - 049 094 0,81
Altura (m) 19,12 0,26 0,75 0,69 Bovi et al. (2004)
Diametro (cm) 13,50 0,26 0,79 0,70
Coffea arabica Altura (cm) 5,37 0,03 0,26 0,51 Resende et al. (2001)
Diametro 20 cm (mm) 9,72 0,06 0,58 0,76
Dipteryx alata Altura (m) - 0,26 - 0,77 Rocha et al. (2009a)
Eucalyptus spp. Volume (m”/arv.) - 0,46 - - Garcia; Nogueira (2005)
Eucalyptus camaldulensis Altura (m) 3,36 - 0,73 0,85 Moraes et al. (2007a)
DAP (cm) 5,39 - 0,72 0,85
Forma 8,80 - 0,80 0,89
Eucalyptus cladocalyx
(Caracas, Chile) Altura (m) - 0,48 - - Mora (2006)
Diametro (cm) - 0,28 - -
(Tunga, Chile) Altura (m) - 0,48 - -
Diametro (cm) - 0,28 - -
Eucalyptus grandis Altura (m) - 0,06 044 - Resende; Higa (1994a)
DAP (cm) - 0,04 047 -
Altura (m) - 0,24 049 - Resende; Higa (1994b)
DAP (cm) - 0,14 0,53 -
Altura (m) - 0,19 0,53 - Resende et al. (1994)
DAP (cm) - 0,21 0,64 -
Volume (m’/4rv.) - 0,20 0,61 -
(Mogi Guagu, SP) DAP (cm) - 0,25 - - Pinto Junior et al. (2005)
(Boa Esperanca do Sul, SP) DAP (cm) - 0,21 - -
(Cacapava, SP) DAP (cm) - 0,22 - -

Continua...
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Espécie Cariter (C,;:‘; h? hi Faa Referéncia
Eucalyptus grandis Altura (m) 8,67 0,28 - - Rocha et al. (2006a)
DAP (cm) 12,65 0,22 - -
Volume (m?) 26,89 0,21 - -
Altura (m) 8,89 0,28 - - Rocha et al. (2007)
DAP (cm) 12,54 0,22 - 0,53
Volume (m’/drv.) 2430 0,21 - -
Eucalyptus urophylla  (TP-68) DAP (cm) - 0,47 0,87 0,93 Rochaetal. (2006b)
(TP-71) DAP (cm) - 0,64 093 096
Altura (m) 9,57 0,37 092 - Rocha et al. (2007)
DAP (cm) 12,68 0,28 092 0,61
Volume (m’/4rv.) 32,97 031 093 -
Altura (m) 13,51 0,20 - 0,14 Moraes et al. (2008)
DAP (cm) 12,66 0,12 - 0,17
Volume (m’/arv.) 37,80 0,17 - 0,16
Altura (m) - 0,26 0,58 - Rosado et al. (2009)
DAP (cm) - 0,19 0,59 -
Volume (m”) - 0,24 0,63 -
Euterpe oleracea Altura (m) 739 0,12 0,28 0,53 Farias Neto et al. (2007)
Diametro (cm) 1,64 0,01 - -
Hevea brasiliensis Circunferéncia (cm) 0,35 0,32 0,89 0,56 Costa et al. (2000a)
Circunferéncia (cm) 16,92 033 0,87 0,45 Costaetal. (2000d)
Altura (m) - 0,51 - - Furlani et al. (2005)
Circunferéncia (cm) - 0,43 - -
Altura (m) 11,35 0,19 0,34 - Costa et al. (2008)
Diametro colo (mm) 16,42 0,18 0,41 -
(Colina, SP) Altura (m) 8,56 0,17 0,55 0,74 Arantes (2010)
Diametro 50 cm 6,05 0,10 043 0,65
Forma 2,75 0,03 0,15 0,39
(Votuporanga, SP) Altura (m) 4,17 0,06 0,31 0,56
Diametro 50 cm 2,49 0,03 0,19 043
Forma 0,30 4x10° 0,03 0,17
(Selviria, MS) Altura (m) 6,69 022 0,61 0,78
Diametro 50 cm 9,69 0,33 0,78 0,88
Forma 4,55 0,03 0,21 0,46
(Jad, SP) Perimetro caule (cm) 32,17 0,74 0,88 0,94 Verardi (2010)
(Pindorama, SP) Perimetro caule (cm) 28,58 0,59 0,87 0,93
(Votuporanga, SP) Perimetro caule (cm) 2527 0,56 0,89 094
llex paraguariensis
(Ivai, PR) Peso massa foliar (kg) 31,30 0,15 - - Simedo et al. (2002)
(Guarapuava, PR) Peso massa foliar (kg) 73,41 0,62 - -
(Rio Azul, PR) Peso massa foliar (kg) 44,74 0,23 - -
Altura (m) 14,00 0,05 0,59 0,78 Costaet al. (2005)
Diametro (mm) 62,19 0,04 0,54 0,78
Peso massa foliar (kg) - 0,05 047 0,69 Sturion; Resende (2005)
Malpighia emarginata Altura (m) - 0,19 044 - Paiva et al. (2002)
Diametro (cm) - 0,19 0,40 -
Mimosa scabrella
(Bocaitdva do Sul, PR) Altura (m) - 0,03 0,07 0,20 Sturion et al. (1994)
DAP (cm) - 0,10 0,36 0,39
Volume (m*/4rv.) - 0,26 0,70 0,59
(Campo Largo, PR) Altura (m) - 0,19 046 049
DAP (cm) - 0,27 0,76 041
Volume (m*/4rv.) - 0,15 056 031

Continua...
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Espécie Cariter (C,;: 3 2 h Faa Referéncia
Myracrodruon urundeuva
(Selviria, MS) Altura (m) 8,04 0,11 028 0,53 Guerra et al. (2009)
DAP (cm) 1524 0,27 0,58 0,76
(Aramina, SP) Altura (m) 2,99 0,02 0,06 0,24
DAP (cm) 1,59 0,00 0,01 0,12
Pinus caribaea var. caribaea Altura (m) 0,91 0,01 0,01 0,10 Silva (2005)
DAP (cm) 344 0,05 0,11 0,33
Volume (m*/4rv.) 9,58 0,07 0,15 0,39
Pinus caribaea var. bahamensis  Altura (m) 3,73 0,12 - - Missio et al. (2004)
DAP (cm) 9,64 0,20 - -
Volume (m3/érv.) 22,60 0,21 - -
Pinus caribaea var. hondurensis ~ Volume (m’/rv.) 0,19 0,17 - 0,53 Resende et al. (1995)
(Poptin, Guatemala) Altura (m) - 0,25 0,68 - Sampaio et al. (2000)
DAP (cm) - 0,25 0,74 -
Volume (m*/4rv.) - 0,38 0,80 0,57
(Isla de Guanaja, Honduras) Altura (m) - 0,19 0,67 -
DAP (cm) - 0,16 0,67 -
Volume (m*/4rv.) - 022 075 053
Altura (m) 544 026 0,27 0,52 Moraes et al. (2007b)
DAP (cm) 7,51 022 043 0,66
Volume (m*/4rv.) 2229 0,33 046 0,68
Pinus kesya Altura (m) 9,82 0,23 0,39 0,63 Missio etal. (2005)
DAP (cm) 17,89 0,36 0,58 0,76
Forma 11,33 0,53 0,66 0,81
Pinus oocarpa Forma - 0,94 0,95 - Sampaio et al. (2002)
Volume (m”) - 0,11 0,73 0,50
DBM (g/cm’) - 0,15 048 -
Schizolobium amazonicum Altura (m) 20,89 0,29 0,95 - Rocha et al. (2009b)
DAP (cm) 6,98 0,05 0,69 -
Volume (m®) 2599 0,11 0,78 -
Spondias tuberosa Maior didm. da copa - 0,14 - 0,97 Oliveira et al. (2004)
Menor didm. da copa - 0,08 - 0,82

2.3. Emprego de marcadores moleculares no estudo de espécies florestais

O melhoramento genético, embora efetivo, é relativamente lento por se basear

em vdrios ciclos de recombinacdo, avaliacdo e selecdo, e os problemas como

suscetibilidade a pragas e doencas, arquitetura da planta, ou introgressdao de genes de

interesse, demoram anos para serem resolvidos (SOUZA, 2001). Os estudos de variagao

genética pelos métodos tradicionais exigem mais recursos de tempo, de espaco em campo

ou casa de vegetacdo, e assisténcia técnica para manutencao e manipulacdo das populagdes

de ensaio (TORGGLER et al., 1995).

Espécies florestais tém ciclos de producdo longos, com uma extensa fase

vegetativa variando de uma até vérias décadas. Isso pode representar uma limita¢cdo no

desenvolvimento de programas de melhoramento genético, mas a longa vida pode oferecer
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oportunidades unicas para estudar a genética de células somdticas, a expressdao de gene em
longo prazo e evolu¢do molecular de organismos de vida longa (AHUJA et al., 2001).

Os Eucalyptus sao plantas perenes que tem a caracteristica de rdpido
crescimento, e apesar disso, o longo ciclo de selecao ainda € um dos fatores limitantes
dentro dos programas de melhoramento florestal. Segundo Grattapaglia et al. (2004), o
crescente aumento da demanda tem forcado as companhias florestais a uma rapida
expansdo nas areas de plantio e o estabelecimento de programas de parcerias com
proprietarios rurais. Nos dltimos 30 anos, a industria florestal investiu intensamente em
melhoramento genético do eucalipto com objetivo de produzir materiais genéticos mais
adaptados e produtivos. O resultado deste investimento foi aumento de 20 m’.ha”.ano” e
oito drvores para compor 1 m® de madeira para 50 m>.ha".ano™ e 3,1 drvores para cada m’,
tornando o Brasil o maior produtor mundial de celulose e papel utilizando eucalipto como
matéria-prima (MARINO, 2008).

O aumento de produtividade e as melhorias na qualidade dos produtos
florestais t€ém se tornado cada vez mais importantes, € neste sentido que a gendmica
pretende fornecer ferramentas adicionais para ajudar os produtores a aumentarem e
acelerarem os ganhos. Apesar dos progressos significativos que geraram conhecimento do
genoma de arvores, abrangendo a funcdo de um grupo ainda relativamente pequeno de
genes, principalmente envolvidas na biossintese de lignina, tornou-se claro que véarios
desafios ainda permanecem, especialmente para o eucalipto (GRATTAPAGLIA, 2004).

Ferramentas moleculares baseadas na identificacdo direta de variacdes uteis do
DNA fornecem novas oportunidades para a manipulagdo genética do crescimento, forma e
propriedades de madeira de arvores cultivadas (GRATTAPAGLIA, 2001). Os ganhos
genéticos adicionais exigirdo, cada vez mais, um melhor conhecimento da biologia das
espécies, bem como, da resposta a selecdo ao nivel genotipico, ou seja, molecular
(SOUZA, 2001).

Tais ferramentas moleculares sdao definidas como marcadores genéticos, que
s30 quaisquer caracteristicas, processos bioquimicos ou fragmentos de DNA que permitem
distin¢do de individuos geneticamente diferentes (BOREM, 1998). Souza (2001) explica
que qualquer forma alélica originada de um genoma que pode ser utilizada como marcador
genético, podendo ser esta um dado fendtipo, uma proteina ou um fragmento de DNA que
codifica ou ndo um gene, possuindo uma sequéncia repetida ou tnica no genoma. Os

marcadores genéticos podem ser: a) fenotipicos, correspondem ao produto de expressao de

um ou mais genes, podendo ser influenciados pelo ambiente e/ou pela acdo de outros
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genes; b) moleculares, também chamados de marcadores gendmicos ou genotipicos,
detectam o polimorfismo diretamente ao nivel do DNA, sem qualquer tipo de influéncia
ambiental ou génica.

Os marcadores moleculares surgiram como uma grande contribui¢do para o
desenvolvimento das técnicas moleculares que permitem a anélise do genoma (SOUZA,
2001). A partir deles € possivel analisar cada gendtipo de interesse, fornecendo
informacdes relativas a variabilidade existente; resolver questdes de identificacdo de
genotipos ou genes especificos, visando, por exemplo, a protecdo varietal ou investigagdes
de paternidade em sistemas de polinizagdo aberta; e associacdo entre marcadores
moleculares e caracteristicas fenotipicas (SOUZA, 2001, KIRST et al., 2005).

A isoenzima € um dos marcadores genéticos fenotipicos, podendo ser
empregada nos estudos genéticos desde que comprovada sua heranga genética mendeliana.
Seu emprego foi um marco importante para os estudos de genética de populacdes e de
evolucdo, porque além de iniciar a era da genética molecular, forneceu um meio direto de
avaliacdo da variagdo genética. Isoenzimas sao formas diferentes de uma mesma enzima
que ocorrem numa mesma espécie como resultado da presenca de mais de um gene
codificando cada uma das enzimas (ALFENAS et al., 1991, TORGGLER et al., 1995).

O emprego desta técnica tem potencial para desenvolvimento de diversas dreas,
que incluem os estudos de genética de populagdes florestais: estimativa de niveis de
variabilidade genética em populacdes naturais, certificacdo e identificacdo de parentais,
clones de d4rvores e hibridos; certificacdo e identificacio de lotes de sementes;
determinac¢do da validade de cruzamentos controlados; estudos sobre a eficiéncia genética
de pomares de sementes; determinacdo da eficdcia de polinizagdo massal suplementar;
correlagdo entre caracteristicas de importdncia econdmica e gendtipo-isoenzima
(PIMENTEL, 1988). Algumas limitacdes da técnica: algumas isoenzimas ndo mostram
heranga codominante, ou seja, apresentam modificacdes poés tradugdo; variacdo das
isoenzimas na sua especificidade a substratos, o que pode gerar comprometimento na
discriminacao das variantes alélicas de um loco (TORGGLER et al., 1995); necessidade de
usar um grande nimero de sistemas enzimadticos, o que torna a técnica mais cara
(PIMENTEL, 1988).

Alguns exemplos do emprego da eletroforese de isoenzimas em espécies
florestais estdo a seguir: em casos para a investigacdo da heranga e o desequilibrio de
ligacdo em locos isoenzimaticos polimérficos de Caesalpinia echinata (GIUDICE-NETO

et al., 2004), Eremanthus erythropappus (BARREIRA et al., 2005), Esenbeckia leiocarpa
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(SEOANE; SEBBENN, 2004), Genipa americana (SEBBENN, 2004), Myracrodruon
urundeuva (MORAES et al., 2004b), Trema micrantha (RIBAS; SEBBENN, 2004). Outra
aplicacdo da técnica € no estudo da diversidade isoenzimdtica para detectar existéncia de
variagdes genéticas, associadas ao grau de perturbacdo de populacdes de Myracrodruon
urundeuva (LACERDA et al., 1999); ou ainda no estudo da variabilidade genética intra e
interpopulacional e o fluxo génico interpopulacional de populacdes de Copaifera
langsdorffii (PINTO et al., 2004). Moraes et al. (2004a) investigaram o sistema de
reproducdo de duas populagdes de Myracrodruon urundeuva, a fim de estimar os niveis de
correlacdo de paternidade.

No Eucalyptus camaldulensis, James e Kennington (1993) investigaram
evidéncias para o sistema de selecdo de sementes pds-zigéticas provenientes de progénies
autofecundadas e de fecundagdo cruzada, a partir da eletroforese de isoenzimas, a fim de
eliminar individuos homozigotos originados por autofecundacio. Determinaram também a
intensidade de selecdo de frutos de tamanhos diferentes para testar o funcionamento do
sistema de controle materno. Martins-Corder et al. (1996) quantificaram a variabilidade
isoenzimatica de Eucalyptus urophylla visando florescimento precoce. Barbour et al.
(2002) avaliaram o fluxo génico entre plantagdes introduzidas de E. nitens e espécies
nativas da Tasmania, das quais o E. nitens € capaz de hibridizar com outras 17 espécies.

Outro marcador molecular que também foi empregado em estudos de espécies
florestais € o RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA), que sao pequenos
iniciadores aleatdrios oligonucleotidicos na reacdo em cadeia da DNA polimerase (PCR)
(BOREM, 1998). Os marcadores RAPD tém contribuido significativamente para o
desenvolvimento rdpido de mapas gendmicos e andlise de variabilidade e fingerprinting
(ou “impressao digital” do DNA) em Eucalyptus e arvores em geral (GRATTAPAGLIA et
al., 1996, GRATTAPAGLIA, 2001, VARSHNEY et al., 2005). A principal limita¢do dos
marcadores RAPD € seu baixo conteido informativo por loco, pois estes marcadores
exibem heranca dominante e tecnicamente detectam apenas um alelo por loco, sendo que
todos os outros alelos sdo agrupados em uma unica classe caracterizada pela auséncia de
amplificacdo de banda (GRATTAPAGLIA, 2001).

Para exemplificar a funcionalidade dos marcadores moleculares RAPD em
espécies florestais, segue a descri¢c@o sucinta de alguns trabalhos disponiveis em literatura.

Grattapaglia et al. (1996) apresentaram uma andlise de mapeamento de locos

de caracteristicas quantitativas (QTL — Quantitative Trait Locus), em E. grandis, a fim de
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localizar regides gendmicas que controlam o crescimento e as caracteristicas de qualidade
da madeira, assim como abordagens da técnica para diferentes geracoes da espécie.

Verhaegen et al. (1997) determinaram a genética das caracteristicas de valor
comercial de E. grandis e E. urophylla por QTLs, avaliando a segregacdo, a estabilidade e
a expressdao dos QTLs nas diferentes idades de progénies hibridas interespecificas
estudadas. Pigato; Lopes (2001a, 2001b) estimaram a variabilidade genética para quatro
geragdes de melhoramento de E. urophylla de polinizagdao aberta, a fim de subsidiar o
programa de melhoramento genético da espécie. Também investigaram a variabilidade
genética, dados silviculturais e botanicos em teste de progénies de E. urophylla, a fim de
estabelecer programa de cruzamentos controlados entre progénies selecionadas. Leite et al.
(2002) investigaram a base genética de uma populagdo de producgdo de E. urophylla, para
fornecer informacdes sobre os cruzamentos baseados nesta populacdo em programas de
melhoramento genético da espécie. Caixeta et al. (2003) avaliaram a variabilidade genética
e identificaram genitores divergentes para cruzamentos preferenciais na geracdo de
hibridos em programas de melhoramento genético, em 44 hibridos naturais de Eucalyptus.
Leite et al. (2008) estudaram a variabilidade genética em populacdo base de E. grandis, a
fim de investigar a base genética da populacdo base e montar um banco de dados
marcadores moleculares da populacio em andlise. Tais estudos também tém sido
conduzidos com espécies nativas, como Tabebuia impetiginosa, Trichilia pallida,
Amburana cearensis, Myracrodruon urundeuva, Schinopsis brasiliensis, entre outras
(CIAMPI et al., 2003, ZIMBACK et al., 2004, SANTOS et al., 2007).

Os marcadores moleculares da classe loco-especificos codominantes mais
empregados em plantas sdao aqueles denominados de RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism) e SSR (Simple Sequence Repeats, conhecidos também como locos
microssatélites). Ambos sdo espécie-especificos e codominantes, ou seja, ambos os alelos
de um mesmo loco do individuo s@o visualizados a0 mesmo tempo (SOUZA, 2001). Os
marcadores RFLP tiveram origem pela utilizacdo de fragmentos de DNA como marcadores
genéticos para monitoramento da segregacdo cromossdmica, sendo que sdo caracterizados
pela variacao do tamanho dos fragmentos obtidos de diferentes individuos, apds a digestao
com as enzimas de restricdo (BOTSTEIN et al., 1980, citados por BOREM, 1998). A
descricdo da metodologia empregada para obtencdo das sondas e deteccdo do
polimorfismo de fragmentos de restri¢cao esclarece que, embora os marcadores RFLP sejam
altamente eficientes e tenham sido muito utilizados no estudo de inuimeras espécies

vegetais e animais, eles sdo dispendiosos em tempo e dinheiro (SOUZA, 2001).
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Os marcadores SSR sdo repeticoes de sequéncias di, tri, tetra ou penta
nucleotidicas, comuns nos genomas de eucariotos, muito empregados como marcadores
codominantes em plantas (TOTH et al., 2000). Sdo muito dteis quando o intuito é
diferenciar genétipos de materiais muito similares, devido a sua alta frequéncia de
heterozigosidade e sua caracteristica multialélica, propiciando discrimina¢do mais precisa
(KIRST et al., 2005). Segundo Grattapaglia (2001) a grande desvantagem do marcador
baseado em SSR € o custo relativamente alto e a necessidade de conhecimento e infra-
estrutura em biologia molecular para o desenvolvimento de sequéncias especificas de
primers. Apesar disso, o elevado custo € facilmente recompensado pela ampla gama de
potencialidades de pesquisa e desenvolvimento que se abrem ao se possuir tal tecnologia
para uma determinada espécie.

As aplicag¢des da técnica podem ser confirmadas pelo nimero e variedade de
trabalhos publicados, que asseguram que a disponibilidade de marcadores SSR para vdrias
espécies, especialmente para o Eucalyptus, se tornou fundamental nos estudos realizados
no melhoramento florestal. Algumas pesquisas baseadas em marcadores moleculares SSR,
RFLP, RAPD, bem como o uso combinado deles, estdo a seguir.

Gaiotto et al. (1997) empregaram marcadores RAPD e AFLP (Amplified
Fragment Length Polymorphism) para estimar taxas de cruzamento e a frequéncia relativa
entre cruzamentos e autopolinizacdo, em populacdes de E. urophylla, assim como
determinaram o numero adequado de locos marcadores dominantes necessarios para
realizar estimativas de taxa de cruzamento. Brondani et al. (1998) desenvolveram primers
flanqueadores de SSR e o mapa de ligacdo desses SSR em E. grandis e E. urophylla, para
entendimento e adequada manipulacio da variagcdo alélica dos QTLs em selecdo assistida
por marcadores moleculares. Agrama et al. (2002) desenvolveram o mapa do genoma do E.
camaldulensis utilizando marcadores moleculares do tipo RAPD, RFLP e SSR, a fim de
localizar genes e QTLs que controlam qualidade do 6leo e da madeira. Rocha et al. (2002)
realizaram a caracterizacdo de um conjunto de marcadores moleculares RAPD e SSR,
capazes de identificar 15 hibridos de E. grandis e E. urophylla; determinaram a
divergéncia genética para recomendacdo de futuros cruzamentos e avaliaram a manutengao
da variabilidade genética ao longo do programa de melhoramento.

Kirst et al. (2005) caracterizaram a partir de marcadores SSR uma populagdo
de E. grandis, de modo a quantificar a variabilidade genética e fingerprint dos individuos.
Jones et al. (2008) estudaram o fluxo génico em uma populacdo de melhoramento de E.

grandis, a fim de resolver questdes de paternidade, a partir de marcadores SSR. Butcher et
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al. (2009) avaliaram os padrdes de variacdo genética a partir da distribui¢do geogréfica de
E. camaldulensis, e determinaram a variacdo genética associada com a variacdo de
parametros ambientais, a partir de marcadores SSR.

Os marcadores SSR tém sido empregados com sucesso em espécies florestais
como ferramenta de estudo de estrutura genética de populagdes e sistema de reproducao.
Chaix et al. (2003) investigaram questdes relacionadas a taxa de cruzamento e ao fluxo
génico em pomar de sementes de E. grandis. Butcher et al. (2005) quantificaram a
divergéncia genética e parentesco, a fim de avaliar os indices de endogamia e fluxo génico
em populacdes remanescentes de E. benthamii. Hong-Xin et al. (2008) estimaram taxas de
cruzamento e fluxo de podlen, a fim de abordar questdes como selecdo precoce e
contaminacdo por pélen em um arboreto de E. globulus.

Resende (2007a) detalha a utilizagdo e aplica¢do da selecio gendmica ampla
(GWS — Genetic Wide Selection), ferramenta que pode ser aplicada em todas as familias
em avaliacdo nos programas de melhoramento genético de espécies alogamas. A GWS
atua em todo o genoma sem a necessidade prévia de identificar os marcadores com efeitos
significativos e de mapear QTLs, atuando mais proximamente aos QTNs (nucleotideos de
caracteristicas quantitativas) ou sobre marcadores fortemente ligados a esses. A GWS
proporciona predi¢cdes derivadas de dados fenotipicos € de gendtipos baseados em
caracterizacdo molecular por marcadores do tipo SSR ou SNPs (Single Nucleotide
Polymorphism), cujas predi¢des sdo usadas para obtencdo dos valores genéticos gendmicos
dos individuos de qualquer geracdo subsequente, tendo por base seus proprios genotipos
marcados. Recursos computacionais para resolucio das equacdes sdo necessarios para que
o emprego da GWS seja ampliado a diversas situagdes, € no momento, tem-se disponivel o
programa Selegen-Gendmica-REML/BLUP/GWS para processamento de andlises deste
tipo.

Grattapaglia e Kirst (2008) apresentam uma revisdo das atuais praticas
existentes e das emergentes ferramentas de gendmica para o Eucalyptus, assim como
aplicativos atuais da biologia molecular utilizando os marcadores moleculares como apoio.
Nesta revisdo abordaram questdes como o emprego dos QTLs, selecdo assistida com
marcadores moleculares, pesquisas gendomicas envolvendo dados de sequéncias expressas
em determinados tecidos e idades da espécie em estudo (ESTs), representando uma
importante fonte de informacdo para o desenvolvimento dos programas de melhoramento

genético.
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3. CAPITULO1

DESENVOLVIMENTO E CARACTERIZACAO DE 14 LOCOS
MICROSSATELITES A PARTIR DE BIBLIOTECA GENOMICA ENRIQUECIDA
DE Eucalyptus camaldulensis DEHNH. *

*Artigo publicado:

SILVA, J.M.; SOUSA, A.C.B.; SOUZA, A.P.; MORI, E.S.; FREITAS, M.LM.;
SEBBENN, A.M.; MORAES, M.L.T. Development and characterization of 14
microsatellite loci from an enriched genomic library of Eucalyptus camaldulensis Dehnh.
Conservation Genetics Resources, Netherlands, v.1, n.1, p.465-469, 2009.
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RESUMO

Eucalyptus camaldulensis Dehnh. é uma espécie arborea da Austrdlia que ocorre em
diferentes formagdes climdticas e condi¢des ambientais € mostra ampla diversidade
genética. Vinte e cinco marcadores microssatélites foram desenvolvidos a partir de
biblioteca gendmica enriquecida CTg-GTs de Eucalyptus camaldulensis. O nimero de
alelos variou de 4 a 13 (média de 8). O conteddo de informag¢ao de polimorfismo (PIC) e
poder de discrimina¢do (PD) de cada primer foi de 0,37 a 0,88 (média de 0,72) e 0,48 a
0,99 (média de 0,84), respectivamente. A heterozigosidade observada e esperada foi de
0,28 a2 0,84 e 0,25 a 0,90, respectivamente. Quatro locos mostraram significancia estatistica
para o equilibrio de Hardy-Weinberg com correcao de Bonferroni (P, (5%)/0,0038). Todos
marcadores polimoérficos foram testados para transferabilidade em 25 espécies de
Eucalyptus. Estes locos microssatélites serdo tteis para investigar questdes de diversidade
e estrutura genética, fluxo génico, sistema de reproducao e conservacdo genética ex situ de

E. camaldulensis.

ABSTRACT

Eucalyptus camaldulensis Dehnh. is an Australian tree species which occurs in various
climatic and environmental conditions and show large genetic diversity. Twenty five
microsatellite markers were developed from a CTg—GTs enriched genomic library of
Eucalyptus camaldulensis. The number of alleles ranged from 4 to 13 (average of 8). The
polymorphism information content (PIC) and the discriminating power (PD) of each
primer ranged from 0.37 to 0.88 (average of 0.72) and 0,48 to 0,99 (average of 0.84),
respectively. The observed and expected heterozygosities ranged from 0.28 to 0.84 and
0.25 to 0.90, respectively. Four loci showed statistically significant from Hardy-Weinberg
equilibrium after Bonferroni correction (P, (5%)/0.0038). All polymorphic markers were
tested for cross-amplification in 25 Eucalyptus species. Those microsatellite loci will be
useful to investigate questions of genetic diversity and structure, gene flow, mating system

and ex situ genetic conservation of E. camaldulensis.
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3.1. INTRODUCAO

Eucalyptus camaldulensis Dehnh. é uma das espécies de FEucalyptus mais
amplamente distribuidas na Austrdlia, ocorrendo em todos os estados exceto na Tasmania
(BUTCHER et al., 2002). A espécie apresenta plasticidade em termos de adaptacdo a
diferentes condi¢cdes ambientais, ocorrendo em formagdo vegetal tropical e subtropical,
evidenciando que existe grande variabilidade genética (PRYOR, 1976, NIETO;
RODRIGUEZ, 2003). O E. camaldulensis € importante para estabilizagdo de margem de
rios e habitats de fauna, frequentemente utilizado como arvore dominante em comunidades
riparias (BUTCHER et al., 2009). A viabilidade de populacdes naturais no sudeste da
Austrélia estd ameacgada por alteracdes nos regimes hidricos associado com a estabilidade
de rios (DEXTER et al., 1986). E uma das espécies de madeira pesada mais amplamente
plantadas em regides tropicais e subtropicais do mundo (ELDRIDGE et al.,, 1993),
apresenta alta densidade da madeira, tolerdncia a seca e salinidade, sendo sua madeira
usada para construgdes, carvao, polpa e papel, dormentes (NIETO; RODRIGUEZ, 2003).

Os niveis de diversidade e diferenciacdo genética entre populacdes de E.
camaldulensis sao altos (BUTCHER et al., 2002), indicando potencial para ampla
exploracdo de recursos genéticos deste tdxon. Dados genéticos e morfolégicos indicam que
E. camaldulensis mostra estar longe de uma simples variacio de tdxon. Diferencas
genéticas e morfoldgicas entre as variedades devem ser consideradas para futuros
programas de conservacdo e restauracdo (BUTCHER et al., 2009). Os marcadores
moleculares sdo uteis como uma ferramenta auxiliar em caracterizacdo genética e
producdo, assim como mapeamento, filogenia (BRONDANI et al., 1998), sistema de
reproducdo e estudos de fluxo génico.

O objetivo deste trabalho foi desenvolver locos microssatélites para E.
camaldulensis a fim de facilitar e detalhar estudos de diversidade e estrutura genética,
fluxo génico e sistema de reproducdo. Investigou-se também a transferabilidade destes

locos em 25 outras espécies de Eucalyptus.
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3.2. MATERIAL E METODOS

O germoplasma estudado é composto por 40 gendtipos dipldides, sendo 15 de
uma populacdo base de E. camaldulensis, estabelecida em Selviria-MS (Fazenda de
Ensino, Pesquisa e Extensio — FEPE, Faculdade de Engenharia de Ilha Solteira,
Universidade Estadual Paulista — FEIS/UNESP) e 25 espécies de Eucalyptus de Itatinga-
SP, que foram cedidas pela Fazenda Experimental do Departamento de Ciéncias Florestais,
ESALQ/USP.

O DNA gendmico foi extraido de folhas frescas usando o protocolo de extragao
CTAB (DOYLE; DOYLE, 1990). Uma biblioteca gendmica enriquecida foi construida
utilizando a metodologia descrita por Billotte et al. (1999). O DNA extraido foi digerido
com enzima de restricdo Rsal, e os fragmentos digeridos foram ligados a adaptadores Rsal.
A biblioteca foi enriquecida com sequéncias de dinucleotideos usando primers biotinilados
(CT)s e (GT)g, em seguida capturados com sondas magnéticas cobertas de particulas de
streptavidina (MagneSphere Magnetic Separation Products, Promega).

Os fragmentos contendo microssatélites foram selecionados e amplificados via
reacdo de polimerase em cadeia (PCR) usando primers com adaptadores e depois ligados a
vetores pGEM-T (Promega). Para realizacdo da clonagem foi utilizada linhagem de células
XL-1 Blue de Escherichia coli. As células transformadas foram cultivadas em placas
contendo agar, 100 g.ml” de ampicilina, 50 g.ml" de X-galactosidade e Isopropyl b-d-1-
thiogalactopyranoside (IPTG). As colonias brancas foram selecionadas e estocadas em
freezer a -80 °C. Das coldnias recombinantes obtidas, 96 foram sequenciadas utilizando o
kit de sequenciamento Big Dye versdo 3.1 (Applied Biosystems) no sequenciador ABI
PRISM 377 (Applied Biosystems).

As sequéncias forward e reverse foram analisadas e editadas no programa
Seqman (DNAStar). As regides repetitivas foram identificadas usando Simple Sequence
Repeat Identification Tool — SSRIT (TEMNYKH et al., 2001). Trinta e seis clones
continham microssatélites. Vinte e cinco pares de primers foram desenhados usando o
Primer Select (DNAStar), com as seguintes condi¢des: tamanho do fragmento de 150 a
300 pb; contetido de GC entre 40 e 60 %; temperatura de anelamento entre 45 e 60 °C;
tamanho do primer entre 18 e 22 pb; auséncia de hairpins ou dimeros.

As reagdes de PCR foram realizadas para um volume final de 25 pl contendo

4,0 ng de DNA, 0,8M de primer forward e reverse, 100 M de cada dNTP, 1,5 mM de



0 ‘osst 1od 9 ‘($206660 = P°d) 0k 9 ‘red OIOPEPIdA O 9 OBU OJEPIPURD 1S opuenb
‘onprArpur wn 9p red B OpepIpued win JIM[OX 3P ‘S0J0][ ] 9p ounfuod op oesnjoxa ap 1opod
O 'S020] s0 anud ogde31] op ouqInbasaop ered erougdorudrs aanoy oeN (8€00°0 > (%) ‘d)
TUOJIOJUOY 9P O0BIAL0D W0d JMH eled BONSILISY BIOUBOIUSIS WeIensow (68S)H 9
1'€9Dd ‘7904 ‘19Dd) S090] onenQ) “(£L°0 9P BIPW) 06°0 B ST°0 9P 2 (9S°0 2P BIPIW) #8°0
B Q70 9p ‘QuoweAndadsar ‘wereneA (°f) eperadse o (°H) BPRAIISQO SOPEPISO3IZOINY
SV "$8°0 9P BIPIW W0 (SO[d[e L — ['8€IDH) 66°0 B (SO[[B § — 9°91y9DH) 8°(0 9p nOLeA
d 2p 1o[eA O (1) SO[9[e 9p orwnu Jorew 0 nojudsaide anb [0 050[ OU OPLIIUOIUD [0]
(88°0) DId 1orew Q "7L‘() 9P BIPIW WOJ ‘88‘() B LE°() 9P NOLIRA D[ 9P Io[eA O (T B[9qeL)
000[ J0d SO[Q[E § 9P BIPIW WOD ‘SO[Q[B €] B $ 9p NOLeA 020[ Jod SO[[e 9P o1ownu O

9 soorprowTjod WeIO} SOPTAJOAUSIP SO[IIBSSOIITUI 0JUID 9 UIA SOP 3zIojen()

OVSSNOSIA 4 SOAVLINSHYA "€°¢

(661 ‘14ANOD) LV.LSd eureidoid o opuezinn
sopewnsa weioy sonauwrgied sonno so (L007 “T° 1 IMSMONITVI) 0°€ SNAY¥AD

eweidord o wod opewnsd 10J anb ‘P op o0gd90xe wo)) -seoderedwod serdnnu tod
[UOLIJUOg 9p 0BIa1100 ep oededrjde o ogdeynwaad Jod sopewnsd weloj SIQUId A -ApIeH

op ouqinba 0 9 s030] so anud OB3eII[ op ouqIInbasep O (ZOOT ‘NIMAVZ ‘SIMAT

VoD eweidord o opuezinn Sepesi[eue WeIOJ SBPBAIISqO 9 Sepeladsd sopepIsoTIZoIaloy
SV (6661 “Te 10 WAISSHL) 090 eped op ((dd) OBSeulwlosip op opeproeded
© BPBWIIS? 10 ‘[BJOLIBA OBSBOLIIUIPI BU SQIOPBIIEW SOP BIOUQIOR © Jeredwod ered (000T
“Ie 12 OMIAAI0D) ®orle erougnbaly ep o orownu op eanewns? ep Jnted B ope[noed
10] (Juajuoo uoyvuiofur wsydiowjog — Hjg) owsyiowrod ap opnauod ()

"(100Z) 'Té 12 91Sa1D) Wod
opIode Jp eyeld WO SOPeLIOd WeIO) SI93 SO ‘BpLLIod eped ap stodo( “(uadoniauy) qd O
Ioppe] o Je[noojow o0sad 9p oeiped owod opuesn ‘X[ gL oedwe) wa 9, 9 eprwe[Loeijod
op S193 () @ *(0'8 HA VLA INWT “1eI0g-SI, 9p TW 68) X] HEI opdure) wo | JuI 09ppd
9p 0JoWoIq 9p W [‘() OPUAUOD 9, ¢ 3SOIe3e AP SIAT (V) W ISAIOJONI[Q p orowr Jod
sopesifeue weloj sopeoyrdwe sonpoid sQ ‘sooyyroadsaur soynpoid niznpar ered D, |4 op
ojuowe[oue Ip einjerodwo) ewin B 9 O, G B ()9 21U OopueLeA einjerodwd) 9p 2JudIpeIsd ou

aseq wod (1661 T8 3@ NOQ) ¥Dd uUmopyonoy ewerdoid wn e Sepnouwiqns weioj soodear

sy “(uaSoniauy) eserowrjod VNA bel op 0 60 @ 1D INWOS ‘TOH SHL 9 INWOT DS

014



41

respectivo conjunto de locos tem alto poder de resolugdo e pode ser usado para estudos de
diversidade e estrutura genética, fluxo génico e sistema de reproducio.

Todos os marcadores polimorficos foram testados quanto a transferabilidade
em 25 espécies de Eucalyptus. Quatorze locos microssatélites foram amplificados em todas
as espécies (Tabela 3). Dois locos (ECc4 e ECsl1) foram amplificados com sucesso em
todas as espécies. Os resultados do desenvolvimento de locos microssatélites para
Eucalyptus indicam alto potencial de serem utilizados em estudos comparativos e

filogenia.
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Tabela 3. Transferabilidade de 14 locos microssatélites de Eucalyptus camaldulensis para
outras 25 espécies de Eucalyptus. (+) indica ocorréncia de amplificagdo e (-)
auséncia de amplificacdo.

Eucalyptus sp ECcl ECc2 ECc3.1 ECc4 ECsll ECc27.2 ECc31.2 ECc33 ECc38.1 ECcd44 ECc46.6 ECc64 ECs89 ECs91

E. barrigensis + + + + + - + + - + + + + +
E. benthamii + + + + + + + - - + + + + +
E. botryoides + + + + + + + + - + + + + +
C. citriodora - + - + + - + + - + - - - -
E. cloeziana + + + + + - + - + + + - + +
E. deanei + + + + + + + - + - + + + -
E. dorrigoensis  + + + + + - + - - + + - + +
E. dunnii + + + + + - + - + + + + - +
E. globulus + + + + + - + - - - + + + +
E. grandis + + + + + - - + - + + + + -
C. maculata + + + + + + + - - - + + + +
E. microcorys + + + + + - - - - + + + + +
E. paniculata + + + + + - - - - - + - + +
E. pellita - + + + + + + - - - + + + +
E. phaeotricha + + + + + + + + - + + - + +
E. pilulares + + + + + + + - + + + + + +
E. propingua + + + + + + + + - + + + + +
E. resinifera - - + + + - + - - - + + - +
E. robusta + + + + + + + - - + + + + -
E. saligna + + + + + + + - + + + + - -
E. tereticornis + + + + + + + + - + + + + +
E. toreliana + + + + + + + - - - + - - -
E. umbra + + + + + - + - + + + + + +
E. urophylla + + + + + + - + - - + + + -
E. viminalis + + + + + + + + - + + + - -
3.4. CONCLUSOES

Foram desenvolvidos e caracterizados 14 marcadores moleculares
microssatélites para Eucalyptus camaldulensis.

Os 14 locos SSR desenvolvidos para E. camaldulensis foram amplificados nas
25 espécies de Eucalyptus estudadas.

Os marcadores SSR desenvolvidos neste trabalho s@o altamente varidveis e
suficientemente importantes para investigar questdes de diversidade e estrutura genética,

fluxo génico e sistema de reproducao de E. camaldulensis.
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DIVERSIDADE GENETICA E SISTEMA DE REPRODUCAO EM DUAS
GERACOES DE Eucalyptus camaldulensis DEHNH.
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RESUMO

Os objetivos deste trabalho foram investigar a diversidade genética e o sistema de reproducdo
em duas geracOes de polinizacdo aberta de FEucalyptus camaldulensis, utilizando locos
microssatélites. O estudo foi conduzido com base em um censo em um pomar de sementes
com 250 drvores e em uma amostra de 500 progénies descendentes do pomar, estabelecidos em
Selviria-MS na Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Faculdade de Engenharia de Ilha
Solteira, UNESP. Os primers amplificam locos moleculares com heranga genética mendeliana
esperada 1:1. Dos onze locos SSR utilizados, o ECc44 e ECs91 segregam alelos nulos com
frequéncia maior que 10%, assim foram excluidos das andlises de diversidade genética,
sistema de reproducdo e dispersiao de poélen. Dois pares de locos (ECc2xECc44 e
ECs11xECs89) estavam em desequilibrio de ligacdo. Na amostra total (adultos + progénies)
foram observados 118 alelos, com niimero médio de alelos por loco variando de 3 a 18, média
de 10,7 alelos. Com a exclusao dos locos ECc44 e ECs91, um mesmo nimero total de alelos
(87) e nimero médio de alelos por loco (9,20) foi observado nos adultos e progénies, indicando
que todos os alelos presentes na populacdo parental foram herdados pela geracdo descendente.
Houve redugdo da diversidade genética entre as geragdes, pois a heterozigosidade observada
foi significativamente maior nos adultos (I-AIO =0,730) do que nas progénies (ILAIO =0,662). A
endogamia média estimada para adultos difere significativamente (-0,067) da média estimada
para progénies (-0,003), o que sugere a ocorréncia de sele¢do para heterozigotos entre a fase de
progénies e a fase adulta. A espécie apresenta sistema misto de reprodu¢do, produzindo
sementes pela combinacdo de cruzamentos com autofecundacdes, mas com predominio de
cruzamentos. Nao houve contaminacio de pélen no pomar de sementes, pois todas as sementes
coletadas tinham um possivel parente paterno dentro do pomar. O pélen foi disperso a longas
distancias dentro da populacdo base (média de 84 m), e 92 % do pdlen foi disperso dentro da
distancia de 200 m. Para obterem-se lotes de sementes com tamanho efetivo de 150, é
necessario coletar sementes de pelo menos 128 arvores matrizes, o que indica que o teste de

progénies tem tamanho efetivo adequado.

Palavras-chave: segregacdo, parentesco, coeficiente de coancestria, tamanho efetivo, fluxo

polen.
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GENETIC DIVERSITY AND MATING SYSTEM IN TWO GENERATIONS OF
Eucalyptus camaldulensis DEHNH.

ABSTRACT

The aims of this study were to investigate the genetic diversity and mating system in two
open-pollinated generations of Eucalyptus camaldulensis, using microsatellite loci. The
study was conduced based on a census of a seed orchard of 250 trees and a sample of
500 offspring from a progeny test, originated from this orchard, established in Selviria-MS,
at Experimental Research Station, Engineer School of Ilha Solteira, UNESP. The primers
amplify molecular loci with genetic Mendelian inheritance expected 1:1. Of the eleven
SSR loci used, the ECc44 and ECs91 segregate null alleles with a frequency greather than
10%, thus were excluded from the analysis of genetic diversity, reproduction system and
pollen dispersal. Two pairs of loci (ECc2xECc44 e ECs11xECs89) were in linkage
disequilibrium. In total samples (adults + progenies were observed 118 alleles, with the
average number of alleles per locus ranged 3-18, mean of 10.7 alleles. With the exclusion
of loci ECc44 and ECs91 the same total number of alleles (87) and average number of
alleles per locus (9.20) was observed in adults and progenies, indicating that all alleles
present in the parental population were inherited by the offspring generation. There was a

reduction of genetic diversity between generations, because the observed heterozygosity
was significantly higher in adults (H ,= 0.730) than in the progenies (I-AIO = 0.662). The

average inbreeding coefficient estimated for adults differs significantly (-0,067) of the
estimated average for progenies (-0.003), suggesting that the occurrence of selection for
heterozygotes between the progenies and adults stage. The Eucalyptus camaldulensis has a
mixed reproduction system, producing seeds by a combination of crosses with self
pollinations, but with a predominance of crosses. There was no contamination of pollen in
the seed orchard, because all collected seed were a possible paternal parent in the orchard.
The pollen was dispersed over long distances within the base population (average 84 m),
and 92% of pollen was dispersed within the distance of 200 m. To get lots of seeds with an
effective size of 150, it is necessary to collect seeds from at least 128 mother trees,

indicating that the formation of progeny test has right effective size.

Keywords: segregation, kinship, coancestry coefficient, effective size, pollen flow.
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4.1. INTRODUCAO

A conservacdo e o melhoramento genético de uma espécie requerem O
conhecimento de seu sistema de reprodugdo, variabilidade e estrutura genética (GIUDICE
NETO et al., 2004). O desconhecimento em termos da origem e da divergéncia genética de
populacdes de Eucalyptus introduzidas no Brasil gera questionamentos na execucdo dos
programas de melhoramento genético do género, pois na introducdo pode ou ndo ter
ocorrido um processo de reducdo desta diversidade, em razdo de cruzamento entre
individuos aparentados ou do pequeno nimero efetivo de individuos utilizados nos locais
de coleta de sementes (CAIXETA et al., 2003).

Para implantacdo de programas de melhoramento genético a partir de
populacdes de Eucalyptus torna-se imprescindivel conhecer a divergéncia genética, com os
objetivos de identificar clones ou genétipos para instalacio de pomares de sementes
clonais; maximizar a distdncia genética pela recombinacio de genes ou complexos génicos
em novas combinacOes favordveis; e fazer uma selecdo indireta e precoce para
caracteristicas da madeira, para avaliar as propriedades fisicas, mecanicas, quimicas e
anatdmicas e tornar a selecdo precoce mais eficiente, aumentando o ganho genético por
unidade de tempo (CAIXETA et al., 2003).

Tais estudos podem ser eficientemente realizados com base em dados de
marcadores moleculares, como os marcadores microssatélites (SSR). A disponibilidade de
marcadores moleculares tem contribuido consideravelmente para a andlise genética em
espécies florestais (AHUJA, 2001). Os marcadores moleculares sdo muito tteis quando o
intuito € diferenciar genétipos de materiais muito similares, devido a sua alta frequéncia de
heterozigosidade e sua caracteristica multialélica, propiciando discrimina¢do mais precisa
(KIRST et al., 2005).

As aplicagdes dos marcadores SSR podem ser particularmente tteis em
espécies de Eucalyptus para as quais vdarios programas de melhoramento genético ainda
estdo em fases iniciais de estabelecimento. Tecnologias de marcadores moleculares de alto
desempenho permitem uma amostragem muito eficiente do genoma e uma estimativa
precisa de divergéncia genética, variabilidade e discriminacdo entre gendtipos
(GRATTAPAGLIA, 2001).

Um sistema de monitoramento genético baseado em marcadores para

acompanhar os niveis de variabilidade genética ao longo dos diferentes ciclos de um
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programa de melhoramento poderia ser muito util, uma vez que permitiria flexibilidade
maior durante o processo de selecdo e auxiliaria no controle da taxa de incremento da
endogamia (GRATTAPAGLIA, 2001). O emprego dos marcadores possibilita ainda a
caracterizacdo de populacdes quanto aos niveis e organizacdo da variabilidade genética
dentro e entre subpopulagdes, grupos de reproducdes e progénies, priticas fundamentais
em programas de melhoramento genético.

Considerando que a pratica do melhoramento florestal com controle de ambos
os sexos € dificil e demorado em espécies de Eucalyptus, a determinacdo do sistema de
reproducdo e da paternidade em populacdes de melhoramento € essencial para manutencao
de niveis adequados de variabilidade genética para ganhos continuos (GRATTAPAGLIA,
2001). Tais estimativas sdao empregadas em espécies florestais, a fim de fornecer
informacdes genéticas sobre hibridacao inter e intra especifica, fluxo génico de pdlen e de
sementes, nimero de matrizes para selecdo, entre outras (GAIOTTO et al.,, 1997,
GRATTAPAGLIA et al., 2004, BUTCHER et al., 2005, BARBOUR et al., 2006,
BARBOUR et al., 2008, HONG-XIN et al., 2008, SAMPSON; BYRNE, 2008, HORSLEY
et al., 2010).

A abordagem gendOmica para uma andlise mais detalhada proporciona
compreensdo de importantes processos metabdlicos e fisioldgicos que resultam, por
exemplo, em formagao da madeira, bem como a identificacdo dos genes que determinam
as principais caracteristicas de interesse. Mesmo com ferramentas poderosas que permitem
uma visdo global e integrada dos processos de genética, a gendmica sO conseguird
contribuir para o desenvolvimento do eucalipto melhorado, se eles estiverem
profundamente interligados com trabalho de campo intensivo e reproducdo
(GRATTAPAGLIA et al., 2004).

Os objetivos deste capitulo foram investigar a diversidade genética e o sistema
de reproducdo em duas geracOes de E. camaldulensis, utilizando locos microssatélites. O
estudo foi conduzido com base em censo em um pomar de sementes € em uma amostra
realizada em um teste de progénies originado do respectivo pomar.

Assim, as seguintes questdes foram abordadas:

i) a diversidade genética é maior no pomar de sementes ou no teste de progénies?

ii) existe endogamia no pomar de sementes € no teste de progénies?

iii) qual € o tamanho efetivo do pomar de sementes e do teste de progénies?

iv) qual a taxa de cruzamento, cruzamento entre parentes e cruzamentos

correlacionados no pomar de sementes € no teste de progénies?
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v) existe variacdo na taxa de cruzamento individual?

vi) existe contaminag@o por pdlen externo no pomar de sementes?

vii) qual a distancia de dispersdao de pdlen no pomar de sementes?

viii) qual € o nimero médio de arvores doadoras de pdlen, as proporcoes de

diferentes parentescos e o coeficiente médio de coancestria no pomar de sementes?
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4.2. MATERIAL E METODOS
4.2.1 Amostragem

A caracterizacdo molecular foi realizada em individuos amostrados de duas
geracdes de Eucalyptus camaldulensis estabelecidas na Fazenda de Ensino, Pesquisa e
Extensao (FEPE) da Faculdade de Engenharia de Ilha Solteira — FEIS/UNESP. As duas
geragOes correspondem a populacdo de melhoramento (pomar de sementes por mudas) € o
teste de progénies, e fazem parte do programa de conservacdo e melhoramento genético da
espécie realizado no presente estudo (Figura 2, Tabela 4). Maiores detalhes sobre o

estabelecimento do programa estio no item 5.2.

Austrdlia .. > POPULACAO NATURAL
(25 arvores)

\ 4
Selviria/MS/Brasil =~ - > POPULACAO BASE

25 x 60 repeti¢cdes = 1500 arvores

Desbaste (83,33%)

4 ...................................... IME _ DAP
Avaliacdio: POPULACAO DE
Estrutura Genética da Populagio % MELHORAMENTO
n =250
Pomar de sementes por mudas
(250 arvores)
Coleta de sementes
4 ...................................... ( 1 36 érvores)
Avaliacao: :
i Sistema de Reproducdo | TESTE DE PROGENIES
i 25 progénies x 20 plantas
..................... n =300 136 progénies
(136 progénies x 4 repeti¢des x 5 pl/parc)
+

(136 progénies x 20 repetigdes)
n = 5440 arvores

Figura 2. Representacdo esquemdtica das etapas metodoldgicas do programa de
conservagao e melhoramento genético realizado no Eucalyptus camaldulensis,
estabelecido em Selviria, MS. Os quadros em destaque representam as etapas
da caracteriza¢do molecular.
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Tabela 4. Representantes das 25 matrizes da populacdo base de Eucalyptus camaldulensis
que compde a populacdo de melhoramento (pomar de sementes) e que
formaram descendentes para o teste de progénies, estabelecidos em Selviria,

MS.
250 individuos (PM) 136 individuos (TP)

Matriz ky Matriz ke
1 3 1 1
2 5 2 4
3 10 3 6
4 11 4 8
5 3 5 2
6 5 6 3
7 5 7 3
8 4 8 4
9 7 9 6
10 9 10 6
11 29 11 17
12 8 12 4
13 5 13 3
14 3 14 1
15 4 15 3
16 15 16 6
17 9 17 4
18 16 18 6
19 10 19 2
20 19 20 6
21 22 21 14
22 18 22 11
23 15 23 9
24 11 24 4
25 4 25 3
N 250 136
Ny 25 25

ks nimero de individuos selecionados por matriz; N: n° de individuos selecionados; Ny n® de familias selecionadas.

A amostragem para a caracterizacdo molecular de Eucalyptus camaldulensis
foi realizada totalizando 750 individuos genotipados:

a) 250 arvores do pomar de sementes. Esses individuos foram utilizados no
estudo da estrutura genética da populagao;

b) 500 progénies (25 progénies x 20 plantas = 500 progénies). Entre as
250 arvores selecionou-se o melhor individuo de cada uma das 25 familias, onde foram
coletadas sementes e formaram-se as progénies para conhecimento do sistema de
reproducdo da populacdo, e também para estabelecimento de um teste de progénies. Por
motivo de falhas de amplificacdo, alguns individuos foram excluidos das estimativas,

sendo que o numero total de progénies considerado para andlises foi 485.
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Dessa forma, caracterizaram-se 735 individuos (250 + 485), a partir de
marcadores moleculares do tipo microssatélite, desenvolvidos como parte do presente
trabalho (SILVA et al., 2009).

Foram utilizadas folhas para a extracdo do DNA. As folhas das 250 arvores do
pomar de sementes foram coletadas a partir de escalada nas drvores, com auxilio de
podador telescopico. As folhas das 500 progénies foram coletadas manualmente direto na
planta, aos seis meses apds a instalacdo do teste de progénies. Em seguida as amostras
vegetais foram colocadas em sacos de papel, identificadas e acondicionadas em caixas de
plastico com silica e transportadas até o Laboratério de Genética de Populacdes e
Silvicultura (LGPS), do Departamento de Fitotecnia, Tecnologia de Alimentos e Sdécio-
Economia (DFTASE, FEIS/UNESP), onde foram armazenadas até o momento da extracao,
trocando sempre a silica quando hidratada. A coleta de folhas foi bastante criteriosa, e
buscou-se dentro possivel, utilizar as que ndo apresentassem estigio de maturidade
demasiadamente avang¢ado e nem sinais de herbivoria. Apenas no momento das extragdes
estes folhas foram maceradas em N, liquido.

As condi¢des de genotipagem (extragdo e quantificagdo de DNA, producio de
perfis SSR), seguiram os procedimentos otimizados no desenvolvimento e caracteriza¢ao
dos primers microssatélites EC (SILVA et al., 2009). Foram utilizados os 11 primers mais
polimérficos entre os 14 desenvolvidos, sendo eles ECc2, ECc3, ECc4, ECsl1, ECc27,
ECc31, ECc44, ECc46, ECc64, ECs89 e ECs91.

4.2.2. Analise de segregacao dos locos SSR

O estudo da heranga dos locos SSR em E. camaldulensis foi realizado com
base no método de andlise descrito por Gillet e Hattermer (1989), que compara o genétipo
de uma arvore materna heterozigota com a segregacao de suas progénies de poliniza¢do
aberta. Assume-se que os locos que apresentam segregacao regular de seus genes estao sob
a classica heranca Mendeliana, atendendo trés requerimentos bdsicos: i) apresentam uma
segregacdo meidtica regular durante a produg¢do dos Ovulos; ii) apresentam uma
fertilizacdo aleatéria dos 6vulos para cada tipo de pdlen; iii) que entre o evento de
fertilizacdo e o momento de genotipagem das sementes, ndo ocorreu selecio devido a
diferencas na viabilidade. Assumindo-se também que existe uma relacdo de co-dominancia

entre todos os alelos, o0 método prevé que as seguintes condi¢des sejam satisfeitas: a) Toda



53

progénie de uma drvore materna A;A; deve possuir o alelo A; da drvore mae; b) Em casos de
uma arvore mae heterozigota (ex. A;Aj, i#j): i) cada individuo de uma progénie deve
possuir um dos alelos da drvore materna, A; ou Aj; ii) o nimero de progénies heterozigotas
AiA; (ny) € esperado ser igual a soma das progé€nies homozigotas A;A; (ni) AjA; (1),

ng,=n;+n;; iii) o nimero de progénies heterozigotas AAx (n;) € esperado ser igual ao
numero de progénies heterozigotas AjAx (nj), n, =n ks com k #i,j. Com base neste

modelo e utilizando-se as progénies de polinizacdo aberta amostradas das 25 arvores
maternas procedeu-se a comparacao dos fenétipos observados em cada progénie de arvore
materna heterozigota, para um dado loco, com o esperado pela hipétese de segregacao
regular mendeliana 1:1. A hipétese de segregacao regular foi aceita ou descartada com

base em um teste G padrao realizado para cada progénie.

4.2.3. Analise de desequilibrio de ligacao

O teste de desequilibrio gamético foi realizado para adultos e progénies

utilizando-se o programa FSTAT (GOUDET, 1995). A hipétese Ho: Alj =0 foi testada e a

probabilidade do teste utilizada para determinar o desequilibrio entre todos os pares de
locos. Para evitarem-se falsos positivos, utilizou-se uma corre¢cdo de Bonferroni para o
nivel de significancia de 95% de probabilidade (0=0,05). Adicionalmente, como este teste
¢ sensivel ao tamanho amostral, no caso das progénies, como o tamanho da amostra era
grande (485 plantas), reamostrou-se aleatoriamente 250 plantas (corresponde ao tamanho

amostral da populagdo parental — pomar de sementes) e o teste foi repetido.

4.2.4. Analise da diversidade genética e do indice de fixacao

A diversidade genética foi caracterizada para a populacdo parental do pomar de
sementes (n=250) e para as progé€nies amostradas do teste de progé€nies (n=485). A
diversidade genética das amostras foi caracterizada pelos indices: nimero médio de alelos
por loco (A), nimero efetivo de alelos por locos (A.), heterozigosidade observada (H,) e
heterozigosidade esperada segundo as proporcdes do equilibrio de Hardy-Weinberg (H.,).
O indice de fixacdo (F) foi estimado para se inferir os niveis de endogamia nas amostras.

Para verificar se o indice de fixacdo era significativamente diferente de zero foi utilizada
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permutacdo (10000) de gendtipos. Os indices de diversidade, o indice de fixagdo e as
permutagdes foram calculados utilizando-se o programa FSTAT (GOUDET, 1995). Para
verificar se estes indices diferiam entre as amostras foi calculado o erro padrao da média a
95% de probabilidade com base em reamostragem jackknife sobre locos. Para verificar o
poder de resolucao dos locos para andlise de paternidade, estimou-se a probabilidade de
ndo exclusdo de paternidade (probabilidade de ndo excluir o verdadeiro parente) do
segundo parente, quando um dos parentes € conhecido, no presente caso a drvore materna
[Pr(Ex;)] e a probabilidade de identidade entre os genétipos adultos do pomar, utilizando o

programa CERVUS 3.0 (MARSHALL et al. 1998, KALINOWSKI et al. 2007).

4.2.5. Sistema de reproducao

O sistema de reprodugao do evento reprodutivo das populagdes australiana que
deram origem ao pomar de sementes e deste pomar de sementes foi caracterizado pelos
modelos misto de reproducdo e de cruzamentos correlacionados (RITLAND; JAIN, 1981,
RITLAND, 1989), utilizando o programa MLTR (RITLAND, 2002). Os parametros
estimados foram: a) taxa de cruzamento multiloco (z,,); b) taxa de cruzamento uniloco ();
¢) taxa de cruzamento entre aparentados (7, - ;); d) correlacdo de autofecundacdo, que em
termos praticos mede a variacdo individual na taxa de cruzamento ou a probabilidade de se
amostrar duas sementes de uma arvore matriz € ambas serem irmdos de autofecundagdo
(ry) e; e) a correlagdo multiloco de paternidade (). O erro padrdo dos pardmetros foi
estimado por 1000 reamostragens bootstrap. Estas andlises foram conduzidas em nivel de
populacdo e de arvores matrizes, com excecao da correlacdo de autofecundacdo que foi
estimada apenas em nivel de populagdo.

Da estimativa dos parametros do sistema de reproduc¢do foram estimados

outros pardmetros genéticos como: nimero efetivo de arvores polinizadoras, N,, =1/r,,;

propor¢do de pares de irmdos de autofecundacdo dentro de prog€nies. Também foi
estimado o coeficiente médio de coancestria (® ) entre plantas dentro de progénies e o
tamanho efetivo de variancia (N,). O coeficiente médio de coancestria dentro de progénies

foi estimado em nivel de populacio utilizando-se a expressao derivada por Ritland (1989):

_ 2 2
©=0,125(1+ Fp s+ (2, +srt, )T+ T )] , sendo: F), = coeficiente de endogamia da

geracdo parental e s = taxa de cruzamento.
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Ja em nivel de progénies, a coancestria foi estimada utilizando a expressao:
O=0,125(1+F,)[4s+ ti(1+ r,)]

O tamanho efetivo de variancia (N,)) médio das progénies e individual por
progénies foi calculado da varidncia amostral das frequéncias alélicas e utilizando uma
populacdo idealizada (infinitamente grande e panmitica, sem endogamia, selecdo, mutacao
e migracdo) como referéncia:
~ 0,5
N, =

~ (n—1) I+F,
0, +

(COCKERHAM, 1969),

n 2n
em que n € o tamanho da amostra das progénies e F),,, € o coeficiente de endogamia nas
progénies.
O nuimero de arvores matrizes necessdario para a coleta de sementes foi
calculado utilizando-se a expressao:

=N /N, (SEBBENN, 2003b),

e( referéncia )
em que Neeferencia) € 0 tamanho efetivo de referéncia ou que se pretende reter na amostra
das sementes. Esta estimativa é baseada em duas pressuposicdes: i) que as arvores matrizes
onde serd feita a coleta de sementes ndo sao parentes entre si; ii) que as arvores matrizes
amostraram um conjunto de pdélen ndo sobreposto. Neste calculo utilizou-se como tamanho

efetivo de referéncia o valor de 150.

4.2.6. Analise de paternidade

As andlises de paternidade das progénies foram realizada utilizando-se o
método de mdaxima verossimilhanca (MEAGUER, 1986, MEAGHER; THOMPSON,
1987), comparando o gendtipo das arvores adultas do pomar e as sementes de arvores
maternas conhecidas, utilizando o programa CERVUS 3.0 (MARSHALL et al., 1998,
KALINOWSKI et al., 2007). A paternidade de cada semente foi determinada pela
estatistica A, que € a diferenca entre 0 LOD do candidato a pai mais provavel, menos o
segundo mais provédvel candidato a pai. Para encontrar o valor critico de A foram
conduzidas simulacdes, usando 50.000 repeti¢des, 0,01 como a propor¢cdo com locos com
erro e todas as arvores adultas reprodutivas (n=250) como candidatos a parental paterno.
Foram utilizados os niveis de confiabilidade de 95% como restrito e de 80% como

relaxado, conforme sugestdo de Marshall et al. (1998). Se um candidato a pai de uma
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semente tinha um valor de A maior que o valor critico de A, calculado das simulagdes, este
foi considerado o verdadeiro pai. Se uma mesma 4rvore materna foi encontrada como o
provavel parental paterno, esta semente foi considerada como advinda de autofecundacao.
Assim, a estimativa da taxa de aufofecundagdo (s) foi calculada como o nimero de
progénies autofecundadas (7q), dividido pelo nimero total de progénies amostradas

(n): §=n,,/n. Sementes que ndo tiveram nenhuma drvore identificada dentro da

parcela como parental paterno foram assumidas como imigrantes e o verdadeiro pai deve
estar fora da parcela. A probabilidade de determinar erroneamente um pai de uma semente
dentro da parcela, quando o verdadeiro pai estd fora da parcela (fluxo génico critico) foi
calculada como descrito em Dow e Ashley (1996); P=1-(1-P)". A taxa de imigra¢do de
polen na parcela (m) foi calculada como a propor¢do de sementes que nio tiveram um
parente paterno determinado dentro da parcela (Mimmigran:) Telativamente a nimero de
sementes amostradas (7,,/) (BURCZYK et al.,, 1996). Da andlise de paternidade, a
distancia de dispersao de pdlen foi calculada com base na posicdo da arvore matriz e do
potencial parente dentro do pomar. Para determinar se a polinizacdo é uma funcdo da
distancia entre as drvores matrizes € os potenciais polinizadores, foram comparadas as
curvas de frequéncia de distdncia entre todas as arvores potenciais polinizadoras em
relac@o a 25 arvores matrizes com a curva de frequéncia de distancia da dispersao de pdlen,

usando o teste Kolmogorov-Smirnov (SOKAL; ROHLF, 1995). A 4rea de vizinhanca de
polinizacdo foi estimada com base em Levin (1988): A, = 270, em que o~ € a variancia
na dispersao de pdlen.

Dos resultados da andlise de paternidade também foi estimado para cada

progénie o nimero efetivo de doadores de pdlen (Nep) simplesmente pela contagem do

nimero de parentais paternos contribuindo para as progénies e pelo método nao viciado

(Ngp), como definido por Nielsen et al. (2003):
(n—1)°

iﬁf(n+1)(n—2)+(3—n)
i=1

N€[7= s

em que p’ é a frequéncia observada de progénies filhas do pai i (p; = x;/n), x, é o niimero
de sementes filhas do pai i, € n € o tamanho da amostra. Do parametro N, foi calculado a

correlagio de paternidade como: 7, =1/ ]Ve , - De posse da taxa de autofecundagdo e da
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correlagdo de paternidade, foi estimado também o coeficiente de coancestria € o tamanho
efetivo de varidncia como previamente descrito na andlise do sistema de reproducao.
O coeficiente médio de coancestria dentro de progénies foi estimado em nivel

de populag¢ao utilizando-se a expressao derivada por Ritland (1989):
0©=0,125(1+F,)[4s+ ti(1+ r,)]

sendo: F), = coeficiente de endogamia da geragdo parental e s = taxa de cruzamento.

O tamanho efetivo de variancia (N,)) médio das progénies e individual por
progénies foi calculado da varidncia amostral das frequéncias alélicas e utilizando uma
populacdo idealizada (infinitamente grande e panmitica, sem endogamia, sele¢do, mutacao
e migracdo) como referéncia:

Ne _ 0,5
@x{n_l}r I+F,

(COCKERHAM, 1969),

n 2n

em que n € o tamanho da amostra das progénies, € F),,, € 0 coeficiente de endogamia nas
progénies.
O numero de arvores matrizes necessdrias para a coleta de sementes foi

calculado utilizando-se a expressao:

=N /N, (SEBBENN,2003b),

e(referéncia)
em que Nereferencia) € 0 tamanho efetivo de referéncia ou que se pretende reter na amostra
das sementes. Esta estimativa é baseada em duas pressuposicdes: i) que as arvores matrizes
onde serd feita a coleta de sementes ndo sao parentes entre si; ii) que as arvores matrizes
amostraram um conjunto de pdélen ndo sobreposto. Neste calculo utilizou-se como tamanho
efetivo de referéncia o valor de 150.

Dos resultados da andlise de paternidade foi também calculado o coeficiente

médio de coancestria total para o conjunto das progénies (0, ):

0.5n,+ > (0.5n, +0.25n,, +0,125n,, +0.25n,,)+0,125n,, +0,25n,,,
0 = I=1

t 2

em que, n, € o numero total de sementes amostradas no conjunto das progénies; nys, Ny, Npg

€ Ny, $a0 0 nimero de irmaos de autofecundacdo, irmaos completos, meios irmaos e irmaos

de cruzamento e autofecundacao:

k k k
ng,=n(n,—1), ng :Zn[(ni -1),n, :ZZnian en,=2nn,.
i=1 i=1 j#i

L
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Nestes célculos, ng € n, sdo o nimero de sementes de autofecundacdo e de

cruzamento, respectivamente (n, =n, —n_); Z € a soma sobre todos os pais; n; € nj sdo o

i=

k
1
nimero de sementes do pai i e j, respectivamente; n,,, € 0 nimero de meios-irmaos
m m
paternos: n, = 222’%% ; n; € Nix S0 0 nimero de sementes do pai i com as maes j €
i=] i
k, respectivamente; n,; € o numero de irmdos completos entre progénies:
m m
n, :ZZZnUn i (i#]), nj € o nimero de sementes da drvore matriz j que foram
i=l j=I
polinizadas pela drvore matriz i e n; € o nimero de sementes da drvore matriz i polinizadas
pela drvore matriz j. Deste coeficiente de coancestria médio total, foi calculado o tamanho
efetivo, de acordo com a prévia expressdo de Cockerham (1969) apresentada acima. O

numero de drvores matrizes para a coleta de sementes foi calculado para o conjunto das

progénies com uma simples regra de trés. Se m_ progénies representam o tamanho efetivo

total de N, , entdo m arvores matrizes serdo necessarias para a amostra do conjunto das

e(t)?
progénies representarem o tamanho efetivo de referencia (7 eference) =150):

I’I/;l — mx Ni(reference)
Ne(t)

Adicionalmente, estimou-se o indice de fixacdo das progénies que foram
detectadas por andlise de paternidade por terem sido geradas por autofecundacdo e
cruzamento entre parentes. Este indice foi estimado em nivel de plantas individuais
utilizando o programa Spagedi (HARDY; VEKEMANS, 2002). A endogamia esperada em
uma planta gerada por autofecundagdo é de 50% e em plantas geradas pelo cruzamento
entre parentes € igual ao coeficiente de coancestria entre os pais cruzados. Com era
conhecido o pedigree das plantas do pomar de sementes, estimou-se o coeficiente de
coancestria entre os individuos parentes do pomar, também utilizando o programa Spagedi.
Esta coancestria € esperada assumir valores de 0,125 no caso de meios-irmaos e de 0,250

no caso de irmaos-completos.
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Tabela 5. Testes para hipétese de segregacdo regular (G) de 11 locos microssatélites em

Eucalyptus camaldulensis. (n é o tamanho da amostra; G1 € a estatistica G de

. G2 € a

méaxima verossimilhanga para o este da hipotese de n, =n, +n,

estatistica G de méaxima verossimilhanga para o este da hipdtese de n, =n,;

Ny, :nij +nﬁ+njj; Ny, =Ny +njl<,

Loco Genétipo n ng: n; + N nrj Nig * Njg nr Gl G2
ECc2

577_162_8 212220 16 4:7 11 1:4 5 0,83 1,93
246_10_9 220234 19 8:6 14 4:1 5 0,29 1,93
677_235_21 214220 13 3:4 7 4:2 6 0,14 0,68
656_214_2 220226 20 5:9 14 4:2 6 1,16 0,68
518_150_20 220222 19 4:8 12 4:3 7 1,36 0,14
288_26_6 220228 20 6:7 13 3:4 7 0,08 0,14
434_115_10 220226 20 5:7 12 8:0 8 0,33 -
497_139_18 220228 20 7:5 12 4:4 8 0,33 -
414_93_14 216220 18 5:4 9 1:8 9 0,11 6,20
372_73_12 220224 18 8:0 8 1:9 10 - 7,36
596_165_22 220228 18 4:4 8 7:3 10 - 1,65
636_205_4 220228 19 3:5 8 5:6 11 0,51 0,09
393.79_3 214216 20 2:6 8 8:4 12 2,09 1,36
715_243_23 220222 18 1:4 5 13:0 13 1,93 -
330_55_19 212218 20 4:2 6 8:6 14 0,68 0,29
557_157_11 218226 19 2:3 5 6:8 14 0,20 0,29
351_67_25 220226 19 2:1 3 5:11 16 0,34 2,31
538_152_7 224228 17 0:1 1 2:14 16 - 10,12
ECc3

267_15_1 270292 20 5:5 10 1:9 10 - 7,36
246_10_9 294296 20 3:1 4 6:10 16 1,05 1,01
677_235_21 280304 11 2:0 2 1:8 9 - 6,20
518_150_20 308320 19 1:6 7 12:0 12 3,96 -
288_26_6 294314 20 2:0 2 11:7 18 - 0,90
617_195_16 300318 16 2:3 5 5:6 11 0,20 0,09
434 _115_10 294300 19 3:0 3 5:11 16 - 2,31
414.93_14 294296 19 1:4 5 77 14 1,93 -
372_73_12 268294 19 5:3 8 5:6 11 0,51 0,09
596_165_22 292308 15 0:4 4 5:6 11 - 0,09
636_205_4 286308 19 2:0 2 6:11 17 - 1,49
393._79_3 294314 20 4:2 6 77 14 0,68 -
695_239_24 290320 18 6:1 7 7:4 11 3,96 0,83
330_55_19 308314 20 3:4 7 7:6 13 0,14 0,08
557_157_11 284290 19 1:0 1 13:5 18 - 3,68
538_152_7 270300 18 2:1 3 8:7 15 0,34 0,07
226_9_15 290314 18 5:8 13 4:5 5 0,70 1,93
309_44_13 292314 20 3:0 3 11:6 17 - 1,49
455_133_17 286292 19 0:2 2 8:9 17 - 0,06
476_134_5 280290 20 2:0 2 11:7 18 - 0,90

Continua...
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Loco Gendétipo n N : N + g nry Mk © Nk nr Gl G2
ECc4

267_15_1 230266 20 11:5 16 4:0 4 2,31 -
246_10_9 230248 19 10:9 19 0:0 0 0,05 -
656_214_2 230260 20 4:14 18 2:0 2 5,88 -
518_150_20 230266 19 6:9 15 4:0 4 0,60 -
617_195_16 230260 16 3:10 13 3:0 3 3,98 -
434 _115_10 230248 19 6:5 11 8:0 8 0,09 -
497_139_18 224230 20 4:11 15 0:5 5 3,40 -
414_93_14 230248 15 8:8 15 0:0 0 0,07 -
372_73_12 230246 17 5:12 17 0:0 0 2,97 -
596_165_22 230248 19 3:16 19 0:0 0 9,77 -
393.79 3 230248 20 8:9 17 3:0 3 0,06 -
695_239 24 230260 18 4:14 18 0:0 0 5,88 -
715_243_23 216230 18 12:4 16 2:0 2 4,19 -
330_55_19 230246 20 7:8 15 2:3 5 0,07 0,20
226_9_15 230260 19 8:4 12 0:7 7 1,36 -
309_44 13 230246 20 9:3 12 7:1 8 3,14 5,06
ECsl11

267_15_1 206220 20 6:8 14 4:2 6 0,29 0,68
577_162_8 202220 15 3:6 9 1:5 6 1,02 2,91
246_10_9 218232 20 0:7 7 6:7 13 - 0,08
677_235_21 206236 13 1:5 6 2:5 7 2,91 1,33
656_214_2 212228 16 4:6 10 1:5 6 0,40 291
288_26_6 206212 20 2:14 16 0:4 4 10,12 -
617_195_16 212nul 15 1:2 3 4:8 12 0,34 1,36
497_139_18 206212 20 6:2 8 2:10 12 2,09 5,82
414.93_14 202nul 16 2:0 2 2:12 14 - 7,92
372_73_12 202214 20 5:8 13 5:2 7 0,70 1,33
596_165_22 202nul 18 0:2 2 7:9 16 - 0,25
636_205_4 214232 19 2:3 5 8:6 14 0,20 0,29
393.79 3 206212 20 5:4 9 3:8 11 0,11 2,36
695_239 24 202nul 17 1:5 6 6:5 11 291 0,09
351_67_25 202206 19 3:8 11 1:7 8 2,36 5,06
538_152_7 206nul 17 4:4 8 5:4 9 - 0,11
309_44 13 216232 20 1:4 5 8:7 15 1,93 0,07
455_133_17 214nul 24 6:6 12 1:11 12 - 9,75
476_134_5 224232 21 2:0 2 4:15 19 - 6,78
ECc27

577_162_8 246248 18 15:3 18 0:0 0 8,73 -
518_150_20 246248 19 12:7 19 0:0 0 1,33 -
288_26_6 246248 17 8:9 17 0:0 0 0,06 -
617_195_16 246248 17 8:9 17 0:0 0 0,06 -
434 _115_10 246248 20 11:9 20 0:0 0 0,20 -
497_139_18 246248 20 12:8 20 0:0 0 0,81 -
372_73_12 246248 19 8:11 19 0:0 0 0,48 -
596_165_22 246248 19 12:7 19 0:0 0 1,33 -
695_239 24 246248 18 10:8 18 0:0 0 0,22 -
715_243_23 246248 20 11:9 20 0:0 0 0,20 -
330_55_19 246248 20 14:6 20 0:0 0 3,29 -
557_157_11 246248 19 11:8 19 0:0 0 0,48 -
538_152_7 246248 18 10:8 18 0:0 0 0,22 -
455_133_17 246248 20 11:9 20 0:0 0 0,20 -

Continua...
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Tabela 5. ...continuacao

Loco Gendétipo n N : N + g nry Mk © Nk nr Gl G2
ECc31

577_162_8 186204 17 2:4 6 6:5 11 0,68 0,09
246_10_9 188200 20 3:4 7 5:8 13 0,14 0,70
677_235_21 188190 11 2:3 5 3:3 6 0,20 -
656_214_2 190200 15 4:7 11 2:2 4 0,83 -
518_150_20 188200 19 5:7 12 3:4 7 0,33 0,14
288_26_6 190200 20 6:5 11 5:4 9 0,09 0,11
617_195_16 188190 18 6:3 9 7:2 9 1,02 2,94
434 _115_10 192200 20 10:4 14 2:4 6 2,66 0,68
497_139_18 190192 20 5:8 13 0:7 7 0,70 -
414_93_14 188192 17 3:1 4 7:6 13 1,05 0,08
372_73_12 190196 19 6:3 9 5:5 10 1,02 -
596_165_22 188200 16 3:6 9 4:3 7 1,02 0,14
393.79 3 190200 20 5:5 10 6:4 10 - 0,40
695_239 24 186190 16 3:4 7 3:6 9 0,14 1,02
715_243_23 192200 17 2:2 4 7:6 13 - 0,08
557_157_11 188190 19 5:2 7 8:4 12 1,33 1,36
351_67_25 188200 19 7:7 14 2:3 5 - 0,20
538_152_7 188200 18 47 11 3:4 7 0,83 0,14
226_9_15 190198 19 0:2 2 3:14 17 - 7,72
309_44 13 190196 20 4:6 10 8:10 10 0,40 3,85
455_133_17 188190 18 3:6 9 5:4 9 1,02 0,11
476_134_5 188200 20 3:2 5 11:4 15 0,20 3,40
ECcd44

246_10_9 208240 8 2:5 7 0:1 1 1,33 -
518_150_20 208240 18 12:0 12 1:5 6 - 291
288_26_6 228250 20 2:2 4 11:5 16 - 2,31
617_195_16 208240 16 4:10 14 1:1 2 2,66 -
434 _115_10 228234 20 1:13 14 2:4 6 12,20 0,68
497_139_18 200nul 15 0:8 8 3:4 7 - 0,14
596_165_22 226nul 15 0:6 6 1:8 9 - 6,20
636_205_4 246nul 9 1:4 5 0:4 4 1,93 -
393.79 3 228234 19 0:16 16 1:2 3 - 0,34
695_239 24 208240 16 10:5 15 1:0 1 1,70 -
715_243_23 208240 15 3:8 11 0:4 4 2,36 -
330_55_19 254nul 10 0:2 2 2:6 8 - 2,09
351_67_25 228234 18 2:13 15 2:1 3 9,01 0,34
226_9_15 208240 19 13:5 18 1:0 1 3,68 -
476_134_5 218228 15 7:5 12 0:3 3 0,33 -
ECc46

518_150_20 196214 19 8:5 13 0:6 6 0,70 -
695_239 24 212214 18 13:5 18 0:0 0 3,68 -
715_243_23 212214 19 14:5 19 0:0 0 4,44 -
309_44_13 212214 20 16:4 20 0:0 0 7,71 -
455_133_17 212214 19 15:4 19 0:0 0 6,78 -

Continua...
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Loco Gendétipo n N : N + g nry Mk © Nk nr Gl G2
ECc64

267_15_1 218220 20 6:7 13 4:3 7 0,08 0,14
246_10_9 218220 20 9:7 16 0:4 4 0,25 -
677_235_21 218220 17 6:8 14 0:3 3 0,29 -
656_214_2 220222 18 8:3 11 6:1 7 2,36 3,96
288_26_6 218222 20 7:3 10 5:5 10 1,65 -
617_195_16 218220 15 10:3 13 2:0 2 3,98 -
497_139_18 218222 20 3:2 5 8:7 15 0,20 0,07
372_73_12 220222 20 9:3 12 3:5 8 3,14 0,51
596_165_22 216218 18 3.7 10 4:4 8 1,65 -
636_205_4 220222 19 11:2 13 5:1 6 6,86 291
393.79 3 218220 20 12;3 15 3:2 5 5,78 0,20
695_239 24 216218 20 4:4 8 7:5 12 - 0,33
715_243_23 218220 20 3:13 16 0:4 4 6,74 -
330_55_19 218220 20 11:3 14 6:0 6 4,86 -
557_157_11 216220 19 7:2 9 3:7 10 2,94 1,65
351_67_25 216222 20 8:3 11 4:5 9 2,36 0,11
226_9 15 220222 18 3:2 5 9:4 13 0,20 1,97
309_44 13 216218 20 0:1 1 9:10 19 - 0,05
455_133_17 218220 19 7:4 11 0:8 8 0,83 -
476_134_5 216220 20 7:6 13 5:2 7 0,08 1,33
ECs89

267_15_1 216240 21 5:2 7 7:7 14 1,33 -
577_162_8 228232 18 1:0 1 12:5 17 - 2,97
246_10_9 224232 20 3:4 7 6:7 13 0,14 0,08
656_214_2 230234 18 3:3 6 7:5 12 - 0,33
518_150_20 222230 17 0:0 0 12:5 17 - 2,97
288_26_6 220232 20 2:0 2 8:10 18 - 0,22
617_195_16 214232 16 1:5 6 4:6 10 291 0,40
434 _115_10 222226 19 2:6 8 4:7 11 2,09 0,83
497_139_18 222224 20 3:0 3 9:8 17 - 0,06
414_93_14 216224 19 8:5 13 2:4 6 0,70 0,68
372_73_12 216226 20 4:1 5 9:6 15 1,93 0,60
596_165_22 228230 18 5:0 5 6:7 13 - 0,08
636_205_4 216234 20 1:0 1 9:10 19 - 0,05
393.79 3 216228 20 3:1 4 0:16 16 1,05 -
715_243_23 226228 20 9:0 9 1:10 11 - 8,55
330_55_19 228230 20 7:5 12 5:3 8 0,33 0,51
351_67_25 212240 20 0:2 2 3:15 18 - 8,73
226_9 15 222224 18 10:0 10 8:0 8 - -
309_44 13 230240 20 3:2 5 11:4 15 0,20 3,40
455_133_17 224232 20 1:2 3 9:8 17 0,34 0,06
ECs91

267_15_1 282nul 15 0:8 8 3:4 7 - 0,14
246_10_9 278nul 4 1:3 4 0:0 0 1,05 -
656_214_2 280290 17 1:15 16 0:1 1 14,70 -
617_195_16 254280 13 4:9 13 0:0 0 1,97 -
497_139_18 278nul 12 6:2 8 0:4 4 2,09 -
372_73_12 254nul 12 2:1 3 0:9 9 0,34 -
393_79 3 254272 15 1:10 11 1:3 4 8,55 1,05
695_239 24 280nul 10 1:6 7 0:3 3 3,96 -
330_55_19 272nul 17 2:7 9 2:6 8 2,94 2,09
351_67_25 268nul 19 3:7 10 4:5 9 1,65 0,11
309_44_13 272nul 18 3:2 5 1:12 13 0,20 10,97
455_133_17 256278 18 4:10 14 1:3 4 2,66 1,05

Probabilidade para a corre¢do de Bonferroni (a= 0,05/256)=0,0002.
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4.3.2. Desequilibrio de ligacao

A andlise do desequilibrio de ligacdo, apds a correcdo de Bonferroni detectou
desequilibrio gamético em dois dos 55 pares de locos simultaneamente nas arvores adultas
do pomar e nas progénies (ECc2xECc44 e ECs11xECs89). Nas progénies também foram
observados indicios de desequilibrio de segregacdo em 26 outros pares de locos. Contudo,
como o teste de desequilibrio de ligacdo € altamente sensivel a grandes tamanhos
amostrais, uma sub-amostra de 250 gendtipos foi retirada aleatoriamente da amostra de
progénies e o teste foi refeito (Tabela 6). A sub-amostra detectou desequilibrio em 30 pares
de locos, inclusive para os mesmos dois que mostraram desequilibrio de ligacdo nas
arvores adultas. O desequilibrio de ligagdo ndo implica obrigatoriamente na ligacdo fisica
dos locos, ou em outros termos de que estes se encontram dentro do mesmo grupo de
ligacdo, mas sim que certas combinagdes de alelos aparecem mais frequentemente do que
esperado pelo acaso. O desequilibrio gamético pode ser causado por fatores como deriva
genética, efeito fundador, efeito gargalo genético e pelo sistema de reproducdo a partir de
autofecundagdes, cruzamentos entre parentes e cruzamentos correlacionados. A populagio
do pomar definitivamente representa um forte efeito fundador, visto que foi originada de
descendentes de apenas 25 matrizes australianas de poliniza¢do aberta. Estas matrizes da
populacdo do pomar foram submetidas a uma selecdo desbalanceada dentro de progénies
(foram selecionadas de 3 a 29 plantas de cada progénie), as quais, apds a recombinagdo
deram origem as respectivas progé€nies. Como serd visto na andlise do sistema de
reproducdo e dispersdo de pdlen, ocorreram autofecundagdes, cruzamentos entre parentes €
cruzamentos correlacionados e esta é provavelmente a principal causa do desequilibrio de

ligacdo observado.
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Tabela 6. Desequilibrio de ligagdo entre os locos em diferentes fases ontogénicas de Eucalyptus
camaldulensis. Os valores na tabela sdo as probabilidades apds 1.000 permutacdes. O
valor limite de significincia apds corre¢do de Bonferroni € 0,0003.

Pares de locos Adultos do pomar Progénies (n=485) Progénies (n=250)
ECc2XECc3 0,30273 0,00030 0,00030
ECc2XECc4 0,23576 0,00818 0,00576
ECc2XECs11 0,63485 0,00061 0,00030
ECc2XECc27 0,13394 0,09273 0,16485
ECc2XECc31 0,01424 0,00030 0,00030
ECc2XECc44 0,00030 0,00030 0,00030
ECc2XECc46 0,50970 0,21121 0,09606
ECc2XECc64 0,65455 0,00030 0,00030
ECc2XECs89 0,00848 0,00182 0,00030
ECc2XECs91 0,98667 0,00030 0,00030
ECc3XECc4 0,47061 0,00030 0,00030
ECc3XECs11 0,13818 0,00030 0,00030
ECc3XECc27 0,29242 0,26152 0,50545
ECc3XECc31 0,51424 0,00030 0,00030
ECc3XECc44 0,04091 0,00030 0,00030
ECc3XECc46 0,54121 0,10758 0,00273
ECc3XECc64 0,42697 0,01485 0,04970
ECc3XECs89 0,36364 0,00030 0,00030
ECc3XECs91 0,15121 0,00030 0,00030
ECc4XECs11 0,18848 0,00030 0,00030
ECc4XECc27 0,54667 0,29636 0,06758
ECc4XECc31 0,41212 0,00061 0,00030
ECc4XECc44 0,22121 0,00485 0,00030
ECc4XECc46 0,95818 0,27212 0,54818
ECc4XECc64 0,98303 0,01091 0,16848
ECc4XECs89 0,24939 0,00030 0,00030
ECc4XECs91 0,55788 0,00030 0,00030
ECs11XECc27 0,66788 0,21788 0,51121
ECs11XECc31 0,62061 0,00030 0,00030
ECs11XECc44 0,00545 0,00030 0,00030
ECs11XECc46 0,73909 0,02576 0,00818
ECs11XECc64 0,17242 0,00030 0,00333
ECs11XECs89 0,00030 0,00030 0,00030
ECs11XECs91 0,20939 0,00030 0,00030
ECc27XECc31 0,18576 0,36424 0,12758
ECc27XECc44 0,45273 0,05424 0,00182
ECc27XECc46 0,36818 0,48848 0,19061
ECc27XECc64 0,40758 0,26758 0,08848
ECc27XECs89 0,73485 0,06879 0,00545
ECc27XECs91 0,84394 0,00061 0,00030
ECc31XECc44 0,08818 0,00030 0,00030
ECc31XECc46 0,75394 0,37242 0,26333
ECc31XECc64 0,80091 0,00515 0,00727
ECc31XECs89 0,32667 0,00030 0,00030
ECc31XECs91 0,93333 0,00030 0,00030
ECc44XECc46 0,66455 0,06636 0,07394
ECc44XECc64 0,27576 0,00030 0,00576
ECc44XECs89 0,25515 0,00030 0,00030
ECc44XECs91 0,74970 0,00030 0,00030
ECc46XECc64 0,79000 0,34909 0,27758
ECc46XECs89 0,56121 0,00030 0,02455
ECc46XECs91 0,45879 0,03121 0,02333
ECc64XECs89 0,15455 0,00030 0,00030
ECc64XECs91 0,20576 0,00030 0,00333

ECs89XECs91 0,28606 0,00030 0,00030




66

4.3.3. Diversidade genética da amostra total

Na amostra total de 735 individuos (adultos+progénies), apds a adicao de
alelos nulos aos locos ECs11, ECc44 e ECs91 foram observados 116 alelos (Tabela 7). O
nimero de alelos por locos foi relativamente alto, variando de 3 a 18, com média de
10,5 alelos. O nimero efetivo de alelos por locos foi muito menor do que o nimero de
alelos nos locos, o que indica que embora existam muitos alelos nos locos, muitos tem
baixa frequéncia. A heterozigosidade observada foi alta, variando de 0,414 a 0,928, com
média de 0,692. A heterozigosidade esperada foi igualmente alta, variando de 0,340 a
0,928, com média de 0,724. O indice de fixacdo variou de -0,218 a 0,319, com média de
0,044. Os dois locos com maior indice de fixacdo (ECc44 e ECs91) também apresentaram
a maior estimativa da frequéncia de alelos nulos (>0,1), mesmo apds a adicdo de um novo
alelo nulo aos locos ECsl1, ECc44 e ECs91. Como alelos nulos em frequéncias altas
podem gerar erros na andlise de parentesco (maternidade e paternidade), e como os locos
ECc44 e ECs91 tinham aparentemente tais alelos em frequéncia superior a 10%, optou-se

por sua exclusao.

Tabela 7. Resultados da diversidade genética, indice de fixacdo para a amostra total do
pomar e do teste de progénies de E. camaldulensis. (n é o tamanho da amostra;
k é o namero total de alelos em cada loco e para todos os locos; A, € o nimero
efetivo de alelos nos locos; H, € a heterozigosidade observada; H, € a

heterozigosidade esperada em Equilibrio de Hardy-Weinberg; F é o indice de

fixacao.

Loco n k A, H, H, F Alelos nulos
ECc2 699 13 3,85 0,734 0,740 0,008 0,0052
ECc3 705 18 13,89 0,901 0,928 0,029 0,0145
ECc4 709 8 1,87 0,508 0,466 -0,090%* -0,0731
ECs11 698 12 7,46 0,769 0,866 0,112%:% 0,0627
ECc27 715 3 1,86 0,517 0,462 -0,119%* -0,0566
ECc31 697 9 4,78 0,770 0,791 0,026 0,0110
ECc44 583 15 9,80 0,678 0,898 0,24 5% 0,1388
ECc46 718 3 1,52 0,414 0,340 -0,218%%** -0,1101
ECc64 720 4 3,16 0,796 0,684 -0,164 %+ -0,0837
ECs89 719 16 10,64 0,928 0,906 -0,024 -0,0133
ECs91 595 15 8,77 0,603 0,886 0,319 0,1755
Média - 10,5 6,15 0,692 0,724 0,044

Total 735 116
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4.3.4. Diversidade genética e indice de fixacao

Excluindo os locos ECc44 e ECs91, nenhum alelo exclusivo foi observado no
pomar de sementes e nem na amostra do teste de progénies, sugerindo auséncia de
imigracdo de alelos (pdlen). Um mesmo nimero total de alelos (87) e média de alelos por
locos (9,20) foi observado no pomar de sementes e no teste de progénies (Tabela 8), o que
indica que todos os alelos presentes na populagdo parental (pomar de sementes) foram
transmitidos para a geracdo descendente (teste de progénies), independentemente de sua
frequéncia. O nimero efetivo de alelos por locos foi sempre menor do que o nimero médio
de alelos por locos, o que novamente indica que embora existam muitos alelos nos locos a
grande maioria tem baixa frequéncia. Contudo, de acordo com o intervalo de confianca a
95%, calculado via reamostragem jackknife, o nimero efetivo de alelos por locos ndo foi

diferente entre adultos e prog€nies. Por outro lado, a heterozigosidade observada foi
significativamente maior nos adultos (FIO =0,730) do que nas progénies (FIO =0,662),
sugerindo uma reducdo na diversidade genética entre as geracdes. A heterozigosidade

esperada, por sua vez, também nao foi diferente entre adultos (I:Ie =0,700) e progénies

(FIE =0,657), embora o valor estimado para os adultos também tenha sido maior. Nos

adultos, o indice de fixacdo foi negativo em todos os nove locos, sugerindo excesso de
heterozigotos. Ja nas progénies, o indice de fixacdo apresentou valores variando entre locos
de negativos a positivos, sugerindo em alguns casos, excesso de heterozigotos e em outros
de homozigotos. Por sua vez, a média entre locos foi negativa, em adultos e progénies, o
que indica auséncia de endogamia, mas significativamente diferente de zero apenas para
adultos. Entretanto, a média estimada para adultos difere significativamente da média
estimada para progénies, o que sugere a ocorréncia de selecdo para heterozigotos entre a
fase de progénies e a fase adulta.

A probabilidade combinada de ndo exclusdo estimada para as arvores do pomar
(Tabela 8), ou em outros termos o poder de ndo excluir o verdadeiro parental paterno de
uma planta amostrada foi extremamente baixo (0,0002), o que indica que o conjunto dos
nove locos tem alto poder de resolucdo para andlise de paternidade. Em concordancia, a
probabilidade combinada de identidade para os adultos do pomar, que € a probabilidade
que o gendtipo de um individuo ser idéntico ao gendtipo de outro individuo (Marshall et

al., 1998), foi também extremamente baixa (1,11'10), o que indica que todos os 250
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genOtipos do respectivo pomar eram unicos. Isso € favordvel a andlise de paternidade por

poder evitar ambigiiidades durante a mesma.

Tabela 8. Resultados da diversidade genética, indice de fixacdo e poder de exclusdo do

segundo parente em uma populacdo base e em 25 progénies de poliniza¢do
aberta (originadas de matrizes selecionadas da populacdo base) de E.
camaldulensis. (n € o tamanho da amostra; k£ € o nimero total de alelos em cada
loco e para todos os locos; A, é o nimero efetivo de alelos nos locos; H, € a
heterozigosidade observada; H, é a heterozigosidade esperada em Equilibrio de
Hardy-Weinberg; F € o indice de fixac@0; Pz parene € O probabilidades de

excluir o segundo parente (quando um dos parentes € conhecido).

Loco n k Ae Ho He F PZ"parente
Adultos

ECc2 236 13 5,29 0,843 0,811 -0,039 0,658
ECc3 241 18 14,71 0,934 0,932 -0,002 0,858
ECc4 242 8 2,19 0,628 0,544 -0,154* 0,356
ECsl1 242 13 8,40 0,926 0,881 -0,051 0,763
ECc27 245 3 1,92 0,473 0,479 0,012 0,199
ECc31 240 9 4,69 0,821 0,787 -0,043 0,585
ECc46 233 3 1,42 0,343 0,297 -0,155* 0,149
ECc64 245 4 2,97 0,796 0,663 -0,201* 0,409
ECs89 245 16 10,87 0,963 0,908 -0,061* 0,811
Média 9,7 5,83 0,747 0,700 -0,067

Total 250 87 -- -- -- -- 0,0002
-EP(95%) 9,20 5,45 0,730 0,682 -0,083

+EP(95 %) 10,13 6,20 0,765 0,718 -0,071

Progénies

Loco n k A, H, H, F

ECc2 445 13 3,30 0,670 0,697 0,039

ECc3 445 18 13,16 0,897 0,924 0,029

ECc4 448 8 1,67 0,431 0,400 -0,077

ECsl1 437 13 7,14 0,684 0,860 0,205 *

ECc27 451 3 1,81 0,525 0,447 -0,174 *

ECc31 438 9 4,74 0,737 0,789 0,066

ECc46 466 3 1,56 0,451 0,360 -0,253 *

ECc64 457 4 3,27 0,792 0,694 -0,141 *

ECs89 456 16 10,31 0,906 0,903 -0,003

Média 466 9,7 5,22 0,677 0,675 -0,003

Total 485 87

-EP(95%) 9,20 4,88 0,662 0,657 -0,014

+EP(95 %) 10,13 5,56 0,692 0,693 0,009

* P<0,05.
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4.3.5. Sistema de reproducao

Parametros dos sistemas de reproducdo foram estimados apds a selecao dentro
de progénies no pomar de sementes e para as progénies oriundas do cruzamento entre as
arvores remanescentes, apds a selecdo no pomar de sementes (Tabelas 9, 10 e 11). No
pomar de sementes, a estimativa da taxa populacional de cruzamento multilocos foi igual a
unidade (t,, =1), a diferenca entre a taxa de cruzamento multilocos e unilocos nao foi
diferente de zero (¢, - t; =0), sugerindo auséncia de cruzamentos entre parentes € a
correlagdo multilocos de paternidade ndo foi estatisticamente diferente de zero (7, =0),
sugerindo que as progénies sdo meios-irmas. De acordo com estes resultados as drvores do
pomar foram todas geradas por cruzamentos (z,) entre individuos ndo parentes e todas
tiveram um diferente parental paterno, ou seja, sdo meios-irmas. Contudo, as estimativas
da taxa de cruzamento multilocos, em nivel de plantas individuais (Tabela 10), variou entre
0,937 a 0,999, sendo significativamente diferente da unidade em 24 das 25 progénies,
indicando que ocorreram algumas autofecundacdes. A estimativa da diferenca t,, - t; em
nivel de progénies foi significativamente diferente de zero em todas as progénies,
sugerindo que ocorreram cruzamentos entre parentes. A estimativa da correlagdo
multilocos de paternidade foi também significativamente diferente de zero em 19
progénies, com valores variando de 0,006 a 0,099, o que indica que algumas das plantas
selecionadas dentro das progénies eram parentes como irmas completas. O nimero efetivo
de doadores de podlen foi alto (N,,=76,92) e o coeficiente de coancestria dentro de
progénies em nivel populacional foi préximo ao esperado em progénies de meios-irmaos
(0 =0,126). Entretanto, em nivel de plantas individuais, o nimero de doadores de pdlen
variou entre 7,69 a 166,67 e o coeficiente de coancestria variou entre 0,127 a 0,152.
Portanto, embora as estimativas multilocos sugiram que a varidncia genética entre
progé€nies no respectivo pomar estima aparentemente Y% da varidncia genética aditiva,
quando se observa os valores em nivel de plantas, conclui-se que isso ndo é verdadeiro e a
variancia genética entre progénies estima menos variancia genética aditiva. Por isso,
sugere-se neste caso utilizar o maximo coeficiente de coancestria para obter-se uma
estimativa conservadora da covariancia genética aditiva dentro de progénies (coeficiente de

parentesco, ffxy ), ou seja, utilizar o valor de 0,152, o que resulta no valor 0,304 para a

correlagdo de parentesco dentro de progénies.
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Em consequéncia da ocorréncia de autofecundacOes e cruzamentos
correlacionados, o tamanho efetivo de variancia variou entre progénies de 3,30 a 3,93
(Tabela 10), com média de 3,59 (Tabela 9). Portanto, o tamanho efetivo foi menor do que
esperado em progénies de populacdes panmiticas.

E importante ressaltar que estes pardmetros do sistema de reproducdo,
estimado para as drvores do pomar de sementes ndo correspondem aos verdadeiros valores
de cruzamento e cruzamentos correlacionados que ocorreram durante o processo de
reprodugdo nas populacdes parentais Australianas, visto que foram estimados em arvores
adultas, que possivelmente tenham sofrido selecao natural, entre 0 momento da fertilizacdo
e o momento de andlise dos marcadores, além da selecao artificial favorecendo as arvores
com maiores valores genéticos para caracteres de crescimento e forma. Por outro lado,
estes resultados também sugerem que arvores de autofecundacdo e de cruzamentos entre
parentes apresentam fenétipo inferior a arvores de cruzamentos entre individuos ndo
parentes, e por isso, ndo foram selecionadas para comporem o pomar de sementes.

Por outro lado, a andlise do evento reprodutivo no pomar de sementes apds a
selecdo das 4arvores superiores (Tabela 9) detectou taxa populacional de cruzamento

multilocos significativamente diferente da unidade (7,=0,952), o que mostra que

ocorreram autofecundacdes. Em concordancia, a taxa de cruzamento multilocos estimada
em nivel de progénies variou de 0,737 a 0,988 (Tabela 11), sendo significativamente
diferente da unidade em todas as 25 progénies, o que confirma que algumas plantas dentro
das progénies foram geradas por autofecundacdes e que a espécie E. camaldulensis
apresenta um sistema misto de reproducdo, combinando autofecundagdes com
cruzamentos.

A diferenca entre a estimativa da taxa de cruzamento multilocos e unilocos nas
progénies foi significativamente diferente de zero (7, —f,=0,070), o que indica que
ocorrem cruzamentos entre individuos parentes. Este resultado foi confirmado pela

estimativa da diferenca ¢, —¢, em nivel de plantas individuais (Tabela 11), quando se

observou valores significativamente diferentes de zero em 17 das 25 progénies, com
valores variando de 0,047 a 0,101. Este resultado era esperado, visto que no pomar de
sementes permanece um grande nimero de individuos parentes (3 a 29 individuos por

progénie). Portanto, parte das plantas do teste de progénies apresenta endogamia, ou

devido autofecundacgdes (}1:0,5) ou devido ao cruzamento entre parentes (I:", =0,125,

m—ts
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visto que foi observado que as plantas dentro das progénies do pomar eram parentes como
meios-irmaos).
A estimativa da correlacdo multilocos de paternidade em nivel populacional

(Tabela 9) foi relativamente baixa (rp(m ,=0,089), mas significativamente diferente de zero

(P<0,05), indicando que parte das progénies sao parentes no grau de irmaos-completos. Ja
a estimativa em nivel de plantas individuais, variou de 0,037 a 0,267, sendo
significativamente diferente de zero em todas as 25 progénies, confirmando a presenca de
certa proporcao de irmaos-completos dentro das progénies.

A diferenca entre a estimativa da correlacdo unilocos e multilocos de
paternidade foi significativamente diferente de zero em 12 das 25 progénies (Tabela 11),
indicando que algumas das arvores polinizadoras que fecundaram as arvores matrizes onde
foram coletadas sementes eram parentes entre si. Este resultado, da mesma forma como
eram esperados cruzamentos entre parentes devido existir uma estrutura de progénies no
pomar, 0 cruzamento entre irmaos com a mesma arvore matriz também era esperado. Isto
implica no aumento da proporcdo de alelos paternos idénticos por descendéncias dentro
das progénies e afeta o tamanho efetivo dentro das mesmas.

O numero efetivo de arvores polinizadoras foi alto e estimado em nivel de
progénies entre 3,74 a 27,02, com média populacional de 11,24. Por sua vez, as
autofecundacgdes e os cruzamentos correlacionados geraram um coeficiente de coancestria
dentro de progénies variando entre drvores matrizes de 0,134 a 0,232, com média de 0,154,
o que implica na utilizacdo do coeficiente de parentesco de 0,308 para estimar a variancia
genética aditiva no respectivo teste de progénies. O tamanho efetivo dentro das progénies
foi igualmente menor do que o esperado em populacdes panmiticas (variando de 2,03 a
3,27), com média populacional de 3,02. Em consequéncia disso, para reter amostras de
progénies com tamanho efetivo de 150, seria necessdrio, coletar sementes de pelo menos

50 arvores matrizes.
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Tabela 9. Estimativa de parametros do sistema de reproducdo em 250 matrizes
selecionadas do pomar de sementes e 25 progé€nies de um teste de progénies

de Eucalyptus camaldulensis, instalados em Selviria, MS.

Parametro Pomar de Sementes Progénies
Numero de arvores matrizes 25 25
Numero total de descendentes: n 3-29 18 -20
Taxa de cruzamento multiloco: ¢, 1(1-1) 0,952 (0,925-0,974)
Taxa de cruzamento uniloco: ¢, 0,996 (0,995-1) 0,882 (0,855-0,919)
Taxa de cruzamento entre parentes: ¢, —¢, 0,004 (0-0,005) 0,070 (0,055-0,070)
Correlagéo multiloco de paternidade: r, 0,013 (0-0,025) 0,089 (0,057-0,111)

Nimero médio de drvores polinizadoras: N,, 76,92 (40-infinito) 11,24 (9,00-17,54)
Coancestria média dentro de progénies: © 0,126 (0,125-0,128) 0,154 (0,152-0,158)

Parentesco dentro das prog€nies: 7, 0,253 (0,250-0,256) 0,308 (0,303-0,317)
Tamanho efetivo de variancia: N, 3,59 (3,56-3,64) 3,02 (2,97-3,06)
Numero de matrizes: m 42 (41-42) 50 (49-51)

Sendo: m € o nimero de 4rvores matrizes necessdrias para a coleta de sementes visando reter o tamanho
efetivo de 150; IC=95%.
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Tabela 10. Estimativa de parametros do sistema de reproducdo em 25 matrizes de uma

populacdo base de Eucalyptus camaldulensis, instalada em Selviria-MS. ¢ € a

taxa de cruzamento multilocos; ¢, —¢, € a taxa de cruzamento entre parentes;

m

T'ym) € correlagdo multilocus de paternidade; N,, € o nimero efetivo de

polinizadores; ® € a coancestria dentro de progénies; N, € o tamanho

e(v

efetivo da matriz; média * erro padrao da média 95% de probabilidade.

Matriz t, t, —t, Toim) N, C) N,
1 0,937+0,016 0,027+0,012 0,095+0,004 10,53 0,152 3,30
2 0,954+0,016 0,039+0,012 0,099+0,062 10,10 0,148 3,38
3 0,979+0,008 0,059+0,020 0,046+0,016 21,74 0,136 3,68
4 0,982+0,006 0,064+0,032 0,130+0,140 7,69 0,145 3,44
5 0,937+0,016 0,035+0,026 0,094+0,004 10,64 0,152 3,30
6 0,954+0,016 0,036+0,014 0,083+0,012 12,05 0,146 3,42
7 0,954+0,016 0,040+0,016 0,081+0,012 12,35 0,146 3,43
8 0,945+0,016 0,042+0,034 0,101+0,016 9,90 0,150 3,32
9 0,966+0,012 0,044+0,016 0,090+0,054 11,11 0,144 3,47
10 0,975+0,008 0,040+0,012 0,051+0,016 19,61 0,137 3,64
11 0,999+0,002 0,023+0,010 0,015+0,024 66,67 0,127 3,93
12 0,971+0,012 0,039+0,012 0,077+0,040 12,99 0,141 3,54
13 0,954+0,016 0,039+0,026 0,081+0,012 12,35 0,146 3,43
14 0,937+0,016 0,044+0,030 0,094+0,004 10,64 0,152 3,30
15 0,946+0,016 0,043+0,028 0,091+0,008 10,99 0,149 3,35
16 0,990+0,002 0,051+0,026 0,023+0,010 43,48 0,130 3,84
17 0,975+0,008 0,032+0,010 0,057+0,018 17,54 0,138 3,62
18 0,992+0,004 0,040+0,014 0,016+0,020 62,50 0,129 3,88
19 0,979+0,008 0,050+0,022 0,060+0,044 16,67 0,137 3,64
20 0,995+0,002 0,025+0,010 0,023+0,024 43,48 0,129 3,87
21 0,997+0,002 0,061+0,028 0,013+0,022 76,92 0,127 3,93
22 0,994+0,004 0,031+0,012 0,006+0,002 166,67 0,127 3,93
23 0,990+0,002 0,069+0,038 0,032+0,034 31,25 0,131 3,80
24 0,946+0,016 0,021+0,012 0,088+0,008 11,36 0,149 3,36
25 0,982+0,006 0,048+0,010 0,051+0,038 19,61 0,136 3,68
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Tabela 11. Estimativa de parametros do sistema de reproducdo em 25 matrizes de uma

populacio base de Eucalyptus camaldulensis, instalada em Selviria-MS. ¢ € a
taxa de cruzamento multilocos; ¢, —¢, € a taxa de cruzamento entre parentes;

¢ correlacdo multilocus de paternidade; r mede a ocorréncia

Po(m) p(s) " Tpim)

de parentesco entre as polinizadoras efetivas; N,, € o numero efetivo de
polinizadores; ® € a coancestria dentro de progénies; N, € o tamanho

efetivo da matriz; média * erro padrdao da média 95% de probabilidade.

Matriz t, t, —1t, Yo Yoy "oy Nop 0 N,
226_9_15 0,943+0,038  0,010+0,031 0,267+0,079 -0,113£0,056 3,74 0,185 2,49
246_10_9 0,946+0,040  0,079+0,033  0,045+0,013  0,047+0,011 2222 0,151 2,97
267_15_1 0,737+0,084 -0,064+0,053 0,060+0,013  0,038+0,011 16,67 0,232 2,04
288_26_6 0,905+0,055 0,008+0,041 0,081+0,029 0,020+0,024 1235 0,172 2,65
309_44_13 0,988+0,000  0,077+0,015 0,039+0,014 0,045+0,013 2564 0,134 3,27
330_55 19 0,904+0,055 0,019+0,039 0,037+0,011 0,051+0,009 27,03 0,166 2,74
351_67_25 0,946+0,037  0,057+0,028 0,091+0,034 0,011+0,028 10,99 0,158 2,86
372_73_12 0,905+0,057  0,047+0,038 0,054+0,017 0,037+0,014 18,52 0,168 2,71
393 79 3 0,988+0,000  0,101+0,021 0,055+0,027 0,033+0,024 18,18 0,136 3,23
414 93 14 0,953+0,036  0,065+0,034 0,071+0,031 0,018+0,024 14,08 0,152 2,95
434 115_10 0,904+0,056  0,038+0,041 0,080+0,029 0,017£0,023 12,50 0,172 2,65
455_133_17 0,946+0,038  0,050+0,026 0,069+0,021 0,033+0,016 14,49 0,155 2,91
476_134_5 0,946+0,041  0,031+0,030 0,082+0,031 0,015+0,025 12,19 0,157 2,88
497 139 18 0,988+0,000 0,085+0,017 0,062+0,024 0,029+0,018 16,13 0,137 3,21
518_150_20 0,943+0,038 0,055+£0,025 0,181+£0,057 -0,064+0,049 5,52 0,172 2,65
538_152_7 0,985+0,003  0,060+0,012  0,092+0,032 0,009+0,024 10,87 0,142 3,12
557_157_11 0,943+0,040 0,031+£0,026 0,042+0,014 0,045+0,011 23,81 0,152 2,95
577_162_8 0,985+0,003  0,086+0,017 0,160+0,064 -0,044+0,056 6,25 0,151 2,96
506 16522  0,988£0,000 0,081:0,016 0,043:0,011 0,0510,009 2326 0.135 3.6
617_195 16 0,851x0,070 -0,029+0,051 0,090+0,030 0,008+0,024 11,11 0,195 2,38
636_205_4 0,986+0,000 0,071x0,014 0,128+0,051 -0,008+0,038  7.81 0,147 3,04
656_214 2 0,988+0,000  0,109+0,018 0,056+0,016 0,034+0,013 17,86 0,137 3,23
677_235.21 0,977+0,003 0,062+0,010 0,093+£0,039  0,007+0,033 10,75 0,146 3,06
695_239 24 0,974+0,012 0,056+0,014 0,074+0,022  0,023+x0,019 13,51 0,144 3,08
715_243 23 0,982+0,004 0,085+0,017 0,140+£0,062 -0,035+0,051 7,14 0,150 2,99

4.3.6. Analise do fluxo génico contemporaneo

A probabilidade de fluxo génico critico teérico no pomar foi estimado em
apenas 4,8%, o que sugere que poucas plantas (485x0,048=23) podem ter o parental
paterno determinado erroneamente. Todas as 485 sementes coletadas tinham um possivel

parente paterno dentro do pomar de sementes, o que indica auséncia de contaminacdo de
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polen externo (Tabela 12). Das 485 sementes coletadas no pomar, 437 (90%) tiveram o pai
determinado com uma confianca de 95% de probabilidade e as demais com 80%. Estas
progénies parecem ter sido polinizadas por 194 (78%) das 250 arvores do pomar. Cada um
destes putativos parentes paternos foi pai de pelo menos uma semente, sendo que um
individuo foi aparentemente o pai de 13 sementes. Dezessete plantas tiveram também a
mesma 4rvore materna determinada como parental paterno, portanto representam plantas
de autofeundagio (3%).

O indice de fixagao foi estimado para as arvores matrizes (Tabela 12) com o
intuito de estimar o coeficiente de coancestria. Valores negativos foram assumidos como
zero, visto que o estimador de coancestria foi derivado para incluir o coeficiente de
endogamia das 4arvores maternas e ndo o indice de fixacdo. Cinco das 25 matrizes
apresentavam aparentemente endogamia, variando de 0,068 a 0,189.

O ndmero efetivo de doadores de polen (Tabela 12) foi estimado diretamente,
contando o numero de darvores polinizadoras que fertilizaram cada arvore matriz e
utilizando o estimador ndo viesado de Nielsen et al. (2003). A estimativa direta detectou de
4,46 a 19 doadores de pdlen por arvore matriz, com média de 13,81 doadores de pélen. A
estimativa ndo viesada, por sua vez, indicou um nimero muito maior, variando de 5,37 a
171, com média de 47,75 doadores de pdlen. Estes resultados indicam que grande nimero
de arvores cruzaram com cada uma das arvores matrizes, visto que foram avaliadas 20
sementes por arvore matriz. Em consequéncia disso, a correlagdo de paternidade estimada
do nimero de doadores de pdlen ndo viesado foi relativamente baixo, variando de 0,006 a
0,186, com média de 0,136. Estes resultados sdo mais conservadores do que os estimado
diretamente via modelo de cruzamentos correlacionados (RITLAND, 1989).

O coeficiente de coancestria estimado dentro das progénies variou de 0,126 a 0,272,
com média de 0,149. Consequentemente, o tamanho efetivo de variancia variou de 1,77 a
3,45, com média de 3,06. Estes valores sdo inferiores aos estimados via pardmetros do
sistema de reproducdo, sugerindo que as estimativas diretas possam ser mais conservadoras
que estimativas indiretas. Entretanto, alguns parametros mostraram forte associagcao entre
os valores estimados pelos dois métodos. Por exemplo, o nimero efetivo de doadores de
polen estimado via parametros do sistema de reproducdo e diretamente da andlise de
paternidade e em relagdo ao método ndo viesado, tiveram ambos correlacao de 0,66. A
correcdo entre a correlacdo de paternidade, estimada via modelo de cruzamentos

correlacionados e andlise de paternidade apresentou correlacdo de alta (r=0,78, P<0,05), da
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mesma forma que o coeficiente de coancestria (r=0,80, P<0,05) e o tamanho efetivo
(r=0,70, P<0,05).

O polen foi disperso relativamente a grandes distancias dentro do pomar de
sementes. A distancia média e mediana de dispersao de polen foi 84 m, com minimo de 3
m, excluindo autofecundacdes e maximo de 238 m. Entre matrizes, a distincia média de
dispersdao de poélen variou de 35 a 115 m. No total, 50% do poélen foi disperso dentro da
distancia de 100 m e 92% dentro da distancia de 200 m. A comparacdo da curva de
frequéncia efetiva de dispersao de pdlen e a curva de frequéncia de distancias entre as
arvores do pomar em relagdo as 25 arvores matrizes (Figura 3) ndo foi significativamente
diferente pelo teste de Kolmogorov-Smirnov (D = 0,053), o que indica que a distancia
entre as arvores explica o padrao de dispersao de pélen observado.

Por sua vez, a darea efetiva de vizinhanga de polinizagdo (A,,) dentro do pomar

de sementes variou de 0,71 a 3,74 ha, com média de 1,74 ha (Tabela 12). Este resultado
mostra que a drea de atuacdo dos polinizadores, no caso abelhas é grande dentro do pomar
o que ¢é altamente favordavel a recombinacdo da diversidade genética da populacio
selecionada.

Como o pedigree da populacdo que compde o pomar era conhecida, visto
tratar-se de um teste de progénies que foi transformado em um pomar de sementes por
mudas, foi possivel estimar diretamente os niveis de endogamia gerados por
autofecundagdo e por cruzamentos entre parentes. Assim, estimou-se o coeficiente de
coancestria entre os parentes, que deveria ser de no minimo 0,125, no caso de progénies de
meios irmaos e que deve corresponder ao coeficiente de endogamia estimado nas plantas
do teste de progénies. O coeficiente de coancestria entre os parentes do pomar de sementes
variou de -0,100 a 0,293, com média de 0,095. O indice de fixacdo dos descendentes de
cruzamentos entre parentes variou entre -0,219 a 0,472, com média de 0,087.

Igualmente, a estimativa do coeficiente de endogamia nas progénies devido
autofecundacdo (Tabela 13), que deveria ser de pelo menos 0,5, a partir da estimativa do
indice de fixagdo variou de 0,017 a 0,703, com média de 0,326. As grandes diferencas
entre os valores observados e os esperados se devem a dificuldades em estimar medidas de
parentesco e de endogamia de dados genéticos moleculares. Estimativas préximas a
valores esperados podem ser obtidas com a utilizacdo de grande nimero de locos (>20).

Finalmente, foi estimado o coeficiente de coancestria para o conjunto das 485

progénies e o seu respectivo tamanho efetivo (Tabela 14). O coeficiente de coancestria foi
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relativamente alto, 0,01603, o que se traduziu no tamanho efetivo de 29,41, ou seja, as 485
progénies das 25 arvores matrizes, devido ao parentesco entre pais, autofecundacdes,
cruzamentos correlacionados, presenga de irmaos paternos, além dos maternos
correspondem a apenas 30 arvores nao parentes € nao endogamicas. Portanto, se objetivo
fosse obter um lote de sementes ou implantar um teste de progénies como tamanho efetivo
de 150, seria necessdrio coletar sementes de pelo menos 128 drvores do respectivo pomar
de sementes. Em suma, pode-se afirmar que as 136 progénies amostradas no pomar, que

formaram o teste de progénies, correspondem a um tamanho efetivo de 150.
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Tabela 13. Estimativa da distdncia (0), da coancestria (6,) e do coeficiente de

endogamia entre drvores parentes que se cruzaram e estimativa da endogamia

em progénies de autofecundagdo. (F,

m—ts

€ o indice de fixacdo por

cruzamento entre parentes; F € o indice de fixagao por autofecundacao).

Progénie  Matriz Candld.ato o 0, F, . Progénie Matriz  F,
a pai (m)

9 15_19 915 97_15 50 0,162 0,019 10_9_13 10_9 0,338
10_9_ 4 10_9 339 84 0,071 0,253 15_1.6 15_1 0,526
10_9_19 10_9 145_9 58 0,168 0,159 15_1_16 15_1 0,334
10_9_20 10_9 145_9 58 0,168 0,157 15_1_17 15_1 0,051
15_1.9 15_1 136_1 95 0,063 0,183 15_1_18 15_1 0,703
44 13_14 44 13 244 13 93 0,020 -0,138 15_1_19 15_1 0,180
55_19_11 5519 29 19 164 0,029 -0,018 15_1_20 15_1 0,334
79_3_19 79_3 240_3 210 0,110 -0,068 26_6_14 26_6 0,217
133_17_9 133_17 217_17 51 0,157 0,281 55_19_8 5519 0,655
133_17_16 133_17 135_17 36 0,084 0,472 73_12_6 73_12 0,592
150_20_4 150_20 108_20 89 0,085 0,109 73_12_15 73_12 0,017
150_20_9 150_20 108_20 89 0,085 0,196 115_10_2 11510 0,318
150_20_11 150_20 108_20 89 0,085 -0,219 115_10_5 11510 0,313
150_20_17 150_20 108_20 89 0,085 0,059 134_5_15 134_5 0,174
150_20_3 150_20 204_20 97 0,102 0,220 195_16_6 195_16 0,418
150_20_10 150_20 65_20 40 0,076 0,153 1951619 195_16 0,364
152_7_12 152_7 242 7 36 -0,037 0,183 214_2 11 2142 0,265
157_11_6 157_11 206_11 238 0,145 -0,014 239 24 7 239 24 0,065
157_11_8 157_11 83_11 98 0,007 -0,122 Média 0,326
157_11_5 157_11 168_11 205 0,100 -0,128 DP 0,199
162_8_19 162_8 198_8 59 0,206 0,130

165_22_18 165_22 23322 37 -0,100  -0,008

165_22_19 165_22 58_22 109 -0,020 0,246

214_2_12 214_2 96_2 70 0,293 0,270

235_21_8 23521 219_21 111 0,182 0,238

235_21_5 23521 4 21 147 0,084 -0,068

2432313 243_23 91_23 90 0,166 -0,207

Média 0,095 0,087
DP 0,080 0,171
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Figura 3. Frequéncia de distancia na dispersdo efetiva de pdlen e frequéncia de distancia
entre todas as 250 arvores do pomar em relacdo as 25 arvores matrizes de

Eucalyptus camaldulensis.

Tabela 14. Estrutura genética do conjunto das 25 progénies de polinizacdo aberta de
Eucalyptus camaldulensis.

Estimativa
Numero de arvores matrizes: mi, 25
Numero de sementes: n 485
Coeficiente de coancestria médio total: ®, 0,01603
Tamanho efetivo de variancia total das progénies: N 29.41

Numero de 4drvores matrizes para a coleta de sementes: m 128
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4.4. CONCLUSOES

1. Nos locos ECsl1, ECc44 e ECs91 segregam alelos nulos e como nos dois dltimos
locos, a frequéncia destes alelos é maior do que 10%, eles devem ser excluidos das
andlises de diversidade genética, sistema de reproducdo e dispersao de pdlen;

2. Os pares de locos ECc2xECc44 e ECs11xECs89 estdo em desequilibrio de ligacdo;

3. O pomar de sementes estd aparentemente isolado em termos de fluxo génico, o que é
um bom resultado para o programa de melhoramento da espécie;

4. Os adultos apresentam mais heterozigotos do que as progénies;

5. A espécie apresenta sistema misto de reproducdo, produzindo sementes pela
combinacdo de cruzamentos com autofecundagdes, mas com predominio de
cruzamentos;

6. O numero de arvores polinizando as drvores matrizes € alto, mas como a base da
populacdo € restrita (25 progénies australianas), embora dentro das progénies a maioria
das plantas s@o parentes como meios-irmaos, existe parentesco entre plantas de
diferentes progénies (meios-irmaos paternos e irmaos-completos) o que reduz o
tamanho efetivo do conjunto de progénies do teste;

7. O pdlen foi disperso a grandes distancias dentro do pomar de sementes;

8. A distancia entre as arvores explica o padrio de dispersdao de pdlen observado.
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VARIABILIDADE GENETICA E GANHOS NA SELECAO EM DUAS
GERACOES DE Eucalyptus camaldulensis DEHNH. PARA FINS DE
CONSERVACAO E MELHORAMENTO GENETICO
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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi investigar a variabilidade genética, a partir da caracterizacio
quantitativa, de uma populacao base de Eucalyptus camaldulensis origindria da Austrélia, e
de um teste de progénies originado da populacdo base, ambos instalados em Selviria-MS.
Na populacdo base, dos 20 aos 23 anos apds a instalacdo, avaliou-se caracteres
quantitativos DAP, altura, forma do fuste, volume, brotacao, densidade basica da madeira e
resisténcia a penetracdo. No teste de progénies avaliou-se a altura de plantas aos seis
meses. Desbastou-se 83,33% da populagdo base aos 21 anos apds a instalagdo, baseado no
indice multi-efeitos, transformando-se em uma populacdo de melhoramento ou pomar de
sementes. O crescimento médio (31,65 m de altura, 36,02 cm de DAP) e a sobrevivéncia
(83,31% aos 20 anos) indicam que a espécie adaptou-se bem as condi¢des edafo-climéticas
e experimentais da regiao de Selviria, MS. A brotacdo da cepa é excelente (98%), e a
densidade basica de 0,71 g/cm3 classifica a madeira como muito pesada. A acurécia na
selecdo de progénies foi de alta magnitude em todos os caracteres estudados, exceto altura
total, dois anos apds o desbaste da populagao base (0,30 na Situacdo E). Houve redugdo
das estimativas de herdabilidade individual ap6s o ajuste das variancias, na populagdo de
melhoramento, € em maior propor¢cdo no teste de progénies, porém sem alteracdo da
amplitude de variacdo das herdabilidades. Os caracteres DAP e volume possuem alta
correlagdo genética, e direciona estratégias de selecao quando se objetiva ganhos genéticos
em um desses caracteres. A populacdo base possui alta variabilidade genética, e ao se
transformar em populacdo de melhoramento, manteve a variabilidade genética, que
proporcionou 5,01% de ganhos genéticos na selec@o para o cardter DAP, com diversidade
genética de 69%. A populacio de melhoramento, com 250 individuos, € o teste de
progénies com 136 individuos, tem diversidade genética de 69,29% e 67,14%,
respectivamente. O teste de progénies possui boa performance e precisdao de condig¢des
experimentais para o cardter altura de plantas (média de 3,12 m), na regidao de Selviria,

MS, o que possibilita selecionar progénies melhor adaptadas para plantios na regido.

Palavras-chave: indice multi-efeitos, desbaste seletivo, REML/BLUP, teste de progénies,

variancia aditiva.
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GENETIC VARIABILITY AND GENETIC GAINS IN THE SELECTION IN TWO
GENERATIONS OF Eucalyptus camaldulensis DEHNH. FOR PURPOSES OF
GENETIC CONSERVATION AND IMPROVEMENT.

ABSTRACT

The aim of this study was to investigate the genetic variability, from the quantitative
characterization of a base population of Eucalyptus camaldulensis originated from
Australia, and a progeny test originated from the base population, both located in Selviria-
MS. In the base population, from 20 to 23 years after installation, evaluated quantitative
traits DBH, height, stem shape, volume, coppicing, wood basic density and penetration
resistance. In the progeny test evaluated the plant height at six months. Thinning 83.33% of
base population on 21 years after installation, based on the index multi-effects, turning into
a improvement population or seed orchard. The medium growth (31.65 m of height,
36.02 cm of DBH) and survival (83.31% at 20 years) indicate that the species has adapted
well to the conditions soil and climate and experimental of Selviria, MS. The coppicing is
excellent (98%), and basic density of trees of 0.71 g/cm3 classified as very heavy wood.
The accuracy in the progenies selection was of high magnitude in all studied traits except
total height, two years after thinning at base population (0.30 in situation E). There was a
reduction of the individual heritability estimates after adjusting for variances in the
improvement population and in greater proportion in the progeny test, but without
changing the amplitude of variation in heritability. The trait DBH and volume have high
genetic correlation, and directs the selection strategies when objective genetic gains in one
of these traits. The base population has high genetic variability, and when to become a
breeding population has maintained the genetic variability, provided 5.01% of genetic gain
in selection based on the trait DBH, with genetic diversity of 69%. The improvement
population, with 250 individuals, and the progeny test with 136 families, has genetic
diversity at 69.29% and 67.14%, respectively. The progeny test has good performance and
accuracy of experimental conditions for the trait plant height (means of 3.12 m) at Selviria-

MS, which allows select progenies better adapted for planting in the region.

Key words: multi-effect index selection, selective thinning, REML/BLUP, progeny test,

additive variance.
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5.1. INTRODUCAO

A variabilidade genética natural manifesta-se em niveis moleculares, de
individuos dentro de populagcdes, de populacdes dentro da espécie, da espécie e do
ecossistema. O conhecimento do nivel da variagdo genética e da sua distribuicao entre e
dentro de populagdes de plantas assume importancia por permitir direcionar as estratégias
do melhoramento, de modo a maximizar os ganhos genéticos a partir dos ciclos de selecao
(DIAS, 1998).

A possibilidade de prever ganhos € considerada uma das maiores contribuic¢des
da genética quantitativa para o melhoramento. Quando diferentes critérios de selecdo sdo
considerados, a predicao de ganhos referentes a cada critério tem grande importancia, pois
orienta os melhoristas sobre como utilizar o material genético disponivel da melhor
maneira possivel, visando a obtencdo de ganhos mdaximos para as caracteristicas de
interesse (PAULA et al., 2002).

Normalmente, o melhorista vive o dilema de obter ganhos em curto prazo,
reduzindo a base genética, e, a0 mesmo tempo, deve manter a variabilidade para promover
ganhos continuadamente em geragdes avancadas. Um bom programa deve permitir a
manutencdo da variabilidade em longo prazo, tdo grande quanto possivel, sacrificando o
minimo de resultados de curto prazo (PAULA, 2005).

Nenhuma estratégia de melhoramento € adequada para todas as situacoes.
Deve-se ter em mente que a escolha da melhor estratégia é condicionada por uma série de
fatores, entre os quais cita-se a dimensdo do empreendimento, recursos disponiveis,
objetivos do programa, aspectos biolégicos da espécie etc. Em certos casos, o
empreendimento ndo comporta a adocdo de programas complexos e deve-se utilizar
estratégias mais simples. Por seu turno, programas florestais que produzem matéria-prima
ou insumos energéticos, para industrias de grande porte, justificam a adocao de estratégias
mais complexas e mais eficientes (PAULA, 2005).

Gragas as restricOes impostas ao uso de madeira proveniente de florestas
naturais, como fonte de matéria-prima, as inddstrias madeireiras e moveleiras t€ém
recorrido a alternativas que consideram, invariavelmente, o plantio de florestas de rapido
crescimento, sobretudo com espécies de Eucalyptus (ASSIS, 2009), pelo seu grande

potencial adaptativo e diversidade de usos da sua madeira.
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A grande variabilidade de -caracteristicas quimicas, fisicas e mecanicas
observadas na madeira de arvores do gé€nero Eucalyptus, tanto ao nivel de espécies,
procedéncias, progénies ou clones, tem como um forte componente da sua expressao a
constituicdo genética dos individuos. Dessa forma, a selecdo de caracteristicas industriais
desejdveis pode promover sua incorporacdo as florestas comerciais com relativa rapidez,
uma vez que quanto mais alto € o controle genético da caracteristica, mais facilmente se
consegue o melhoramento (ASSIS, 2009).

Os programas de melhoramento genético de FEucalyptus no Brasil t€m se
baseado, principalmente, na selecdo entre e dentro de progénies de polinizacdo aberta. No
entanto, € de conhecimento dos melhoristas florestais, a existéncia de individuos
excepcionais em familias que ndo foram selecionadas (familias intermedidrias e inferiores),
e também que, dentre as familias selecionadas, o melhor individuo de uma determinada
familia muitas vezes € inferior ao segundo, terceiro ou quarto melhores individuos de
outras familias. Este fato sugere que uma selecio mais efetiva poderia ser realizada
ponderando os valores individuais e os valores das suas respectivas familias. Neste
método, a selecdo € baseada em medidas genéticas (valores genéticos liquidos) e ndo
fenotipicas, dos candidatos a selecdo (RESENDE; HIGA 1994a).

Para implantacdo de programas de melhoramento genético a partir de
Eucalyptus torna-se imprescindivel conhecer a divergéncia genética, com os objetivos de
identificar clones ou gendtipos para instalagdo de pomares de sementes clonais; maximizar
a distincia genética pela recombinacdo de genes ou complexos génicos em novas
combinacdes favordveis; e fazer uma sele¢do indireta e precoce para caracteristicas da
madeira, para avaliar as propriedades fisicas, mecanicas, quimicas e anatdmicas e tornar a
selecdo precoce mais eficiente, aumentando o ganho genético por unidade de tempo.

O Eucalyptus camaldulensis possui rapido crescimento, madeira de qualidade
para papel, celulose, movelaria e construcdo civil, além de plasticidade a diferentes
condi¢cdes ambientais. Dessa forma, o produto deste trabalho terd influéncia positiva ndo
apenas na ampliacdo de dreas reflorestadas na regiao de estudo, como também contribuira
fornecendo informacdes a respeito da genética de caracteres quantitativos de interesse
econdmico na espécie.

Sendo assim, os objetivos do presente estudo foram:

a) Realizar a caracterizacdo quantitativa da populacdo base (nas diferentes
etapas do programa de melhoramento) e do teste de progénies, estimando variabilidade

genética para caracteres de crescimento e densidade basica da madeira;
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b) Verificar o efeito do desbaste seletivo e sua inferéncia na estimativa de
parametros genéticos, de modo a manter a variabilidade genética de E. camaldulensis ao
longo do programa de melhoramento genético;

c) Investigar os ganhos na sele¢ao empregando o indice multi-efeitos, visando
transformar a populagdo base em populacdo de melhoramento;

d) Investigar o desenvolvimento das brotagcdes e do teste de prog€nies de E.
camaldulensis.

e) Ajustar os componentes de variagdo genética (a varidncia genética aditiva,

A2 . ~ .
G, ) de acordo com o sistema de reproducgdo, tanto nas arvores adultas quanto no teste de

progeénies.
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5.2. MATERIAL E METODOS
5.2.1. Material

O trabalho foi realizado numa populacdo base de E. camaldulensis, originaria
da Austrdlia. As sementes que constituem a populacdo base foram fornecidas pelo Centro
Nacional de Pesquisa de Florestas (CNPF) da Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (EMBRAPA). A populagdo base € constituida por 25 matrizes, sendo
13 matrizes (Lote 14517) procedentes da regido de Nott’s Crossing — Katherine River,
estado de Queensland, Austrédlia, e as 12 matrizes restantes pertenciam ao lote 13923 da

CSIRO.

5.2.2. Métodos : Populacio base de Eucalyptus camaldulensis

5.2.2.1. Instalacio do ensaio

A populagdo base de E. camaldulensis foi instalada em 26/4/1986, na Fazenda
de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Faculdade de Engenharia, Campus de Ilha Solteira
(FEPE/FEIS/UNESP), localizada no municipio de Selviria, MS. As mudas das matrizes
foram produzidas no viveiro da Companhia Energética de Sao Paulo (CESP), em Ilha
Solteira, SP (Figura 4).

A localizacdo geogréfica aproximada da area do experimento estd na latitude
de 20°20’ S, longitude de 51°23° O e altitude de 370 metros. O relevo é caracterizado
como moderadamente plano e ondulado. O clima do local é do tipo Aw, pela classifica¢do
de Koppen, com temperatura média anual de 24,5 ° C, umidade média anual de 64,8%,
precipitacdo média anual de 12322 mm e insolagdo média de 7,3 horas/dia
(HERNANDEZ et al., 1995). O solo local foi classificado por Dematte (1980) e
reclassificado segundo o Sistema Brasileiro de Classificagdo de Solos (EMPRESA
BRASILEIRA DE PESQUISA AGROPECUARIA, EMBRAPA, 1999), como
LATOSSOLO VERMELHO Distréfico tipico argiloso, A moderado, hipidistréfico, alico,
caulinitico, férrico, compactado, muito profundo, moderadamente acido (LVd).

O delineamento experimental utilizado foi de blocos casualizados, com
25 tratamentos (matrizes), 60 repeticdes, totalizando 1500 individuos, sendo que cada

parcela foi representada por uma 4rvore, no espagcamento de 4 x 4 metros (Apéndice 1).
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Apo6s 21 anos de plantio, foi realizado um desbaste (com intensidade de
83,33%), permanecendo dessa forma, 250 individuos, ou seja, entre 3 e 29 melhores
individuos de cada uma das 25 matrizes que constituem a populacdo de melhoramento
(Tabela 4). Um ano apdés o desbaste houve coleta de sementes na populagdo de
melhoramento, entdo caracterizada como pomar de sementes por mudas, e deram origem
ao teste de progénies (Figura 5). Detalhes sobre a formacgdo do teste de progénies estdo no

item 5.2.3.

Teste de
Progénies

4

Populagdic
Base

22010 DigitalGlobe

010 MapLinkiTele Atlas

20°20°47 67"S  51°24'18.63"0 elev 346 m 10 Abr 2006 Altitude do ponto de visdo  2.23K

Figura 4. Localizacdo geografica da populagdo base e do teste de progénies de Eucalyptus
camaldulensis, na FEPE/FEIS/UNESP, em Selviria, MS (Fonte:
http://www.google.com.br).
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Austrdlia ... > POPULACAO NATURAL
(25 arvores)

\ 4

» ) = Avaliacao:
Selviria/MS/Brasil - > POPULACAO BASE < Caracteres Quantitativos
i n = 1500
25 x 60 repeti¢cdes = 1500 arvores
Desbaste (83,33%)
4 ...................................... IME _ DAP
— P : v
] valiacao: ] -
e ] POPULACAO DE
t t t t ferreeneniens >
Carac eres_Quan itativos MELHORAMENTO
n =250
Pomar de sementes por mudas
(250 arvores)
Coleta de sementes
B [ (136 érvores)
Avaliacao: \ 4
Caracteres Quantitativos i--p TESTE DE PROGENIES
n = 5440 :

n = 136 progénies x 4 repeti¢des x 5 pl/parc
+
136 progénies x 20 repeticdes
n = 5440 arvores

Figura 5. Representacdo esquemdtica das etapas metodoldgicas do programa de
conservagao e melhoramento genético realizado no Eucalyptus camaldulensis,
estabelecido em Selviria, MS. Os quadros em destaque representam as etapas
da caracterizacdo quantitativa.

5.2.2.2. Coleta de dados quantitativos

A coleta de dados, referentes aos caracteres quantitativos, foi realizada em

quatro anos:
a) aos 20 anos apds a instalacdo da populacdo base (2006), para realizar as
estimativas dos parametros estatisticos genéticos que fundamentaram a selecdo de

individuos para o desbaste;
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b) aos 21 anos (2007), em trés situacdes - A (antes do desbaste), B (4rvores
desbastadas), C (arvores remanescentes ao desbaste);
c¢) aos 22 anos (2008), Situagdao D, um ano apds o desbaste;

d) aos 23 anos (2009), Situagado E, dois anos apds o desbaste.

Os caracteres quantitativos analisados no periodo foram:
a) altura total de plantas (ALTT, m);
b) altura comercial de plantas (ALTC, m);
c) altura de bifurca¢do (ALTB, m);
d) diametro a altura do peito (DAP, cm);
e) forma do fuste das arvores (FOR);
f) volume (VOL, m3/érvore);
g) densidade bédsica da madeira na altura do DAP (DBM, g/cm3);
h) resisténcia a penetracdo da madeira (RPE, mm);

i) sobrevivéncia (SOB, %).

Avaliou-se a brotacdo das cepas um ano apds o desbaste da populacido base
(2008):
a) area basal da cepa (ABC, sz);
b) brotagdo (BRO, %);
c) numero total de brotos por cepa (NBr);

d) altura total dos trés brotos principais (ALTBr, m).

Foram realizadas as andlises estatisticas genéticas dos caracteres. As situacdes,
em que os caracteres quantitativos foram analisados, estdo descritas na Tabela 15, e a

descricdo da coleta de dados esté a seguir.
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Tabela 15. Tamanho de amostra e caracteres quantitativos estudados (X) em cada situacao.

CARATER 2006 2007 2008 2009

A B C D E

Altura total (m) X X X X X X
Altura comercial (m) - - X - - -
Altura de bifurcacao (m) - X X X - -
DAP (cm) X X X X X X
Forma do fuste X - - - - i
Volume (m?) X X X X X X
DBM (g/cm’) - - X _ _ _
Resisténcia a penetracdo da madeira (mm) - X X X - -
Sobrevivéncia (%) X X - - - X
Area basal da cepa (sz) - - - - X -

Brotagdo Brotagdo (%) - - - - X -
(n=995) N° brotos/cepa - - - - X _
Altura de brotos (m) - - - - X -

Tamanho da Amostra 1.500 1.500 1.250 250 250 250
A, B, C, D, E: situacdes de cada ano da pesquisa.

Ano 2006 (um ano antes do desbaste, correspondendo aos 20 anos):

Foram avaliadas todas as plantas de cada bloco um ano antes do desbaste
(n=1500 plantas), com rela¢do aos seguintes caracteres: a) ALTT (m); b) DAP (cm); ¢)
VOL (m3/érvore); d) SOB (%); e) FOR, sendo esta obtida com base na escala de notas
adaptada de Kageyama (1980) (Tabela 16). A avaliacdo aos 20 anos da populagdo base
possibilitou realizacdo das estimativas dos parametros estatisticos genéticos que

fundamentaram a sele¢@o de individuos para o desbaste.

Tabela 16. Escala de notas e descri¢do da classe de forma do fuste das arvores (Adaptado

de Kageyama, 1980).

Nota Descricao da classe de forma do fuste
1 Tronco com defeito muito grave; tronco muito tortuoso
2 Tronco com defeito grave; tronco com tortuosidade acima da média
3 Tronco com defeito bastante visivel; tronco com tortuosidade média (até 3,5m)
4 Tronco com defeito pouco visivel; tronco com tortuosidade abaixo da média (até 4,5 m)
5 Tronco sem defeito; tronco tendendo a retidao ou reto (> 4,5m)
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Ano 2007 (Situacido A: antes do desbaste, correspondendo aos 21 anos):

Foram avaliadas todas as plantas de cada bloco antes do desbaste (n=1500
plantas), com relacdo aos seguintes caracteres: a) ALTT (m); b) ALTB (m); ¢) DAP (cm);
d) VOL (m3/érvore); e) RPE (mm); f) SOB (%).

Obs.: as avalia¢des de RPE foram realizadas com a utiliza¢do do Pilodyn Wood
Tester (fabricado por Proceq S/A), emprestado junto ao Departamento de Ciéncias
Florestais da ESALQ/USP com apoio da Secao de Madeira do Instituto Florestal de Sao
Paulo.

As avaliagdes com o Pilodyn consistiram na penetragdo de um pino de ago de
2,5 mm de didmetro, na superficie do tronco, impulsionada por uma mola com forca
constante de 6 joules. Avaliaram-se trés pontos (repeticdes) por arvore, inserindo o pino no
tronco da arvore, a cada angulo de 120°, na altura do DAP. Depois de encostado ao tronco,
dispara-se o gatilho do aparelho e mede-se a penetracdo do pino no visor do mesmo, em

milimetros, possibilitando verificar a resisténcia da madeira a penetracao.

Ano 2007 (Situacao B: arvores desbastadas, 21 anos):

Apoés a realizacdo da situagdo A, foi feito um desbaste com intensidade de
83,33% das plantas, em todo experimento, com base no Indice Multi-efeitos estimado para
o cardter DAP. Nesta situacdo foram avaliadas as 4rvores desbastadas. Foram retirados
dois discos por arvore desbastada, sendo um na altura do DAP e outro na metade da altura

comercial da arvore, para obten¢do do quociente de forma (g ) de cada arvore. Os discos

foram cortados com espessura média de 6 cm.

Nas arvores desbastadas realizou-se a determinacao dos seguintes caracteres: a)
ALTT (m); b) ALTC (m) - estabeleceu-se como altura comercial o ponto de bifurcacdo ou
onde foi possivel retirar um disco com até 8 cm de diametro; ¢) ALTB (m); d) DAP (cm);
e) VOL (m*/arvore); f) RPE (mm); g) DBM (g/cm?).

Para a determinacdo da densidade bdsica da madeira (DBM) utilizou-se o
método da balanga hidrostatica, conforme metodologia proposta por Foelkel et al. (1971).
Os discos de madeira retirados na altura do DAP das 4rvores desbastadas foram utilizados
para determinacao da DBM, conforme procedimento a seguir:

& Os discos foram levados para o laboratério e colocados em tanques com dgua para

saturacao até ficarem totalmente submersos;
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& Apés a saturagdo, os discos foram retirados do tanque e preparados, descartando-se
a casca e lavando-os, de modo que s6 retirasse do tanque a quantidade que seria

pesada em tempo hébil, evitando que perdessem 4gua;

&(

Determinou-se o peso imerso (P;) de cada disco em balanga hidrostética;

é{

Deixou-se o excesso de dgua do disco escorrer e determinou-se o peso imido (P,);

é{

Os discos foram levados para estufa a temperatura 103 + 2°C até secarem

completamente;

& Depois de sete dias, em média, os discos foram retirados da estufa completamente
secos e imediatamente determinou-se o peso seco (Py);

& Para determinacdo da DBM utilizou-se a seguinte expressdo (FOELKEL et al.,

1971):

Ps
DBM :—P P (g/0m3)

em que: DBM: densidade basica da madeira (g/cm3); P,: massa da madeira (g) a 0% de

umidade; P,: massa de madeira (g) imida (saturada); P;: massa da madeira (g) imersa.

Ano 2007 (Situacao C: arvores remanescentes ao desbaste, 21 anos):

Esta situacdo refere-se a drvores ndo desbastadas, que constituem a populacdo
de melhoramento (n=250), envolvendo os seguintes caracteres: a) ALTT (m); b) ALTB
(m); ¢) DAP (cm); d) VOL (m3/érvore); e) RPE (mm). Foi utilizada a seguinte expressao

para a estimativa do volume (m3/érvore):

V= %.(DAP)Z.H@
em que:
V= volume de madeira (m3/érvore);
DAP = diametro a altura do peito;
H = altura total da arvore;

g = quociente de forma obtido para cada uma das arvores (Tabela Al), tomando como

) ) D(1/2)HC .
base os discos retirados nas arvores desbastadas, dado por: ¢ = M

DAP,,
D(1/2)HC,,. = medida do didmetro do disco retirado na metade da altura comercial da
arvore, com casca.

DAP,_,. = medida do didmetro do disco, com casca, a altura de 1,30 m do solo.
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Ano 2008 (Situacao D: um ano apés o desbaste: 22 anos):

Esta situacdo refere-se a avaliagdes na populacdo de melhoramento em 2008,
um ano apds o desbaste, na idade de 22 anos (n=250). Os seguintes caracteres foram
avaliados: a) ALTT (m); b) DAP (cm); ¢) VOL (m3/érvore). Avaliou-se a brotacao das
cepas um ano apds o desbaste: a) NBr; b) ABC; ¢) ALTBr (m); d) BRO (%). Foram

realizadas as anélises estatisticas genéticas dos mesmos.

Ano 2009 (Situacao E: dois anos apo6s o desbaste: 23 anos):

Esta situacdo refere-se a avaliagdes na populacdo de melhoramento em 2009,
dois anos apds o desbaste, na idade de 23 anos (n=250). Os seguintes caracteres foram

avaliados nesta situacdo: a) ALTT (m); b) DAP (cm); ¢c) VOL (m3/érvore).

5.2.2.3. Estimativas de parametros genéticos e estatisticos

As estimativas de componentes de variancia e parametros genéticos foram
obtidas pelo método da maxima verossimilhanga restrita e melhor predicdao linear nao
viciada (REML/BLUP), a partir de dados desbalanceados, empregando-se o programa
genético-estatistico SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007b). Para
utilizar os modelos propostos pelo programa, foi preciso assumir que as matrizes de
polinizacdo livre de E. camaldulensis sdo de meios-irmaos. Para a avalia¢do individual
foram utilizados os modelos estatisticos 19, 95, 102 e 105 deste programa. O ajuste das
variancias foi realizado com o valor do parentesco dentro das progénies, obtido a partir da

caracterizacdo molecular, e entdo, foram reestimadas as herdabilidades, no sentido restrito,

de individuo na parcela, com ajuste pelo parentesco dentro das progénies (ﬁfx) ).

Modelo estatistico 19: blocos ao acaso, progénies de meios irmaos, uma planta por
parcela.

O modelo 19 aplica-se aos testes de progé€nies de meios-irmaos, com
delineamento de blocos ao acaso, uma planta por parcela, um sé local e uma tnica
populacdo. Este modelo faz a andlise de variancia e genética, além de classificar os

individuos pelos seus respectivos valores genéticos preditos. As varidveis foram analisadas
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pela metodologia do modelo linear misto (aditivo univariado)-REML/BLUP, seguindo o
procedimento proposto por Resende (2007a):
y=Xb+Za+ e
em que:
y = vetores de dados;
b = vetores dos efeitos de blocos (fixos);
a = vetores dos efeitos genéticos aditivos (aleatorios);
e = vetores dos efeitos de erros aleatdrios.

X, Z = matrizes de incidéncia para b e a, respectivamente.

As distribui¢des e estruturas da média e variancias sao:
Mo, v~ Nexb, v)
alA o . N0,A6))

el6’ . N(N,I1,67)

"y — . “ A . . s . ~
COV(a,e')=0. oy seja, as covariancias entre todos os efeitos aleatérios do modelo sdo

consideradas nulas. Assim:

y Xb y V. ZG R

Ela|=| 0 e Varla|=|GZ" G 0] emque:
e 0 e R 0 R

G = A6

R=18’

V=2A 8. 7'+10. = ZGZ'+R.

As equacdes de modelo misto sdo:

X'X X'Z b X'y
ZIX Z'Z+A_]ﬂ«1 & = Z/y em que:

2 _ G ey . .o . .
h” = 2 =~z . herdabilidade individual no sentido restrito, no bloco.

Qq>
+

A2 cn - .- ...
O, : variancia genética aditiva.
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A2 A . . - ..
O, : variancia residual (ambiental + ndo aditiva).

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

Os estimadores iterativos dos componentes de varidncia por REML, via

algoritmo EM (Expectation-Maximization), sdo:
A2 ~ ) ,
e =[yy-b' Xy-aZy /[N-r(x)]
o, =[@'ATa+6] (AT CP)ig

C* advém de:

C = {Cu Cp ]1 _ {Cu CH}

C21 C22 - CZ] C22
C= matriz dos coeficientes das equacdes de modelo misto.
tr = operador trago matricial.
r (x) = posto da matriz X.
n = ndmero total de dados;
q = nimero de individuos;

Demais estimativas de varidncias e parametros genéticos processados pelo

programa:

so_ P2 ~ A
Fza =4y : acurdcia de selegdo de progénies;

A2 _ A2 A2 N . L . . « .
0y =0, T 0, : variancia fenotipica individual;

o 1+ (-7,
" I+ (=D )

: herdabilidade da média de progénies, em que:

vy = correlagdo genética entre os individuos do tipo de progénie considerada (" = Y4 para
meios-irmaos);

n = ndmero total de individuos por progénie = b.

(I-+,)6
= (=7 )61+ 6" : herdabilidade aditiva dentro de parcelas;

o - 100.1/675
m

gi

100|767
CV,=——
m

A

2
ad

: coeficiente de variacdo genético entre individuos;

: coeficiente de variacdo genético entre progénies;
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_100.JoM,

Cv, ~: coeficiente de variacdo experimental.

m

A sequéncia de dados para a andlise empregando o modelo 19, no programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP (Resende, 2007b) foi a seguinte:

Individuo, Progénie, Repeti¢do, Arvore, Varidveis

Modelo estatistico 95 — analise de variancia (ANOVA)

Este modelo foi aplicado para realiza¢dao da andlise de variancia (ANOVA) aos
testes de progénies de meios-irmaos, com delineamento de blocos ao acaso, uma planta por
parcela, um s6 local e uma tnica populacao.

A sequéncia de dados para a andlise empregando o modelo 95, no programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP (Resende, 2007b) foi a seguinte:

Individuo, Progénie, Repeticao, Arvore, Varidveis
Modelo estatistico 102 — correlacoes genéticas

Este modelo foi aplicado para obtencdo das estimativas de correlacdes
genéticas, e utilizou os arquivos de resultados ja processados pelas andlises individuais

pelos modelos 19 ou 95.

Modelo estatistico 105 — correlacoes fenotipicas

Este modelo foi aplicado para obtencdo das estimativas de correlacdes
fenotipicas, e utilizou os arquivos de resultados ja processados pelas andlises individuais

pelos modelos 19 ou 95.

5.2.2.4. Ganho na selecao pelo método do Indice Multi-efeitos

A estimativa de ganhos na sele¢do foi realizada objetivando a selecdo dos
melhores individuos, com base no DAP e empregando o Indice Multi-efeitos, segundo

metodologia proposta por Resende (2002).
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Uma das vantagens da sele¢do pelo método multi-efeito € a reducdo do peso
dado a média geral das matrizes, permitindo assim uma melhor distribuicdo dos individuos
selecionados nas vérias matrizes. O Indice Multi-efeitos (IME) possui a expressio:

P=b3, +06,-6,)¥ +6,-5,)F, -5, +6,-5,)7

em que: Y . média geral do ensaio; Yjy: valor individual;

o

: média da matriz no ensaio;

: média da matriz em determinado bloco (média da parcela);

<t

<

~.

: média do bloco;

5 _h ~,  (3/4)6]
b, = hj : herdabilidade, no sentido restrito, dentro de parcelas: A j = w ;

6.
A2 . . . . ~ 3+nb)/(4nb)6?
b, =hj, : herdabilidade, no sentido restrito, de matrizes: h,i = [( " b)/A (2 " bA)J % :
6249 4 %
P b nb

A~ A . A2
b; = h,Z, : herdabilidade, no sentido restrito, de parcelas: hi = M.

A diversidade genética (D), ap0Os a selecdo, foi quantificada conforme Wei e

Lindgren (1996), citados por Resende (2002):D =N, / N, .em que 0 < D < 1;
Ny,= niimero original de matrizes, que no presente trabalho corresponde a 25; N.s = niimero

efetivo de matrizes selecionadas, sendo dado por: N, = (Zk f )2 / Z k; :

5.2.2.5. Analise do coeficiente de trilha

A partir das correlacdes genéticas entre os caracteres estudados, foi possivel
conhecer os efeitos diretos e indiretos das varidveis: altura, DAP e resisténcia da
penetracdo da madeira sobre o volume, a partir de estimativas do coeficiente de trilha (path
analysis), conforme metodologia descrita por Vencovsky e Barriga (1992) e Cruz e

Regazzi (2001). As estimativas foram obtidas com o uso do programa computacional
GENES (CRUZ, 2001).
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5.2.3. Métodos: Teste de Progénies de Eucalyptus camaldulensis

5.2.3.1. Instalacio do ensaio

Ap6s um ano do desbaste, realizou-se a coleta de frutos provenientes de
polinizacao livre entre as 250 arvores da populacdo de melhoramento, entio caracterizada
por pomar de sementes por mudas. A coleta foi realizada de modo a garantir que dentre as
250 matrizes remanescentes, todas as 25 matrizes originais fossem representadas com suas
progénies (Tabela 4). Entre as 250 arvores, 136 possuiam frutos em ponto de coleta, e foi
possivel manter a representatividade de todas as 25 matrizes originais da populacdo base.
Ap6s a coleta, os frutos foram secos ao ar livre para liberagdo das sementes. Beneficiaram-
se os frutos com peneiras, e as sementes foram armazenadas em sacos de papel até a
semeadura; depois acondicionadas em sacos de pldstico e levadas a camara fria. A
formacdo de mudas foi realizada pela Votorantim (FIBRIA), unidade de Trés Lagoas, MS,
de 6/6/2008 a 11/9/2008.

Com as mudas das 136 progénies instalou-se um teste de progé€nies na
FEPE/UNESP, no municipio de Selviria, MS. A instalacdo do teste de progénies ocorreu
numa drea experimental de 3,18 ha, de 9 a 14/10/2008, seguindo dois modelos
experimentais, utilizando bordadura identificada: a) delineamento blocos casualizados,
quatro repeticdes, cinco plantas por parcela, 136 tratamentos (progénies), espacamento
3,0 x 1,8m; b) delineamento blocos casualizados, 20 repeti¢cdes, uma planta por parcela,
136 tratamentos (progénies), espacamento 3,0 x 1,8m (Apéndice 2; Figura 3).

Instituicdes de pesquisa, tanto publicas quanto privadas, se interessaram pelo
material melhorado, as 136 progénies de E. camaldulensis, a fim de desenvolverem
programas de melhoramento genético florestal, conservacdo genética e futuros
reflorestamentos com a espécie. O material melhorado foi disponibilizado para as

instituicdes a seguir:

Empresas:
% VOTORANTIM CELULOSE E PAPEL — VCP (FIBRIA), Trés Lagoas - MS;
% FLORAGUA — Andradina — SP;

Proprietario Rural:
U Damido Peres Florido - Fazenda Vale Florido - Inscr. Est. n° 28.658.131-0,
Paranaiba, MS; localiza¢do préxima a divisa entre os Estados de Mato Grosso do Sul

e Goias.
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Universidades:

& Prof. Dr. Edson Seizo Mori - Faculdade de Ciéncias Agrondmicas, Universidade
Estadual Paulista, FCA/UNESP — Botucatu, SP;

% Prof. Dr. Paulo Yoshio Kageyama - Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz,
Universidade de Sao Paulo, ESALQ/USP — Piracicaba — SP; instalacdo do teste de
progénies na regido do Pontal do Paranapanema, SP;

% Prof. Dr. Reginaldo Brito da Costa - Faculdade de Engenharia Florestal,
Universidade Federal de Mato Grosso, FENF/UFMT - Cuiaba, MT;

Y Prof. Dr. Mario Luiz Teixeira de Moraes — Universidade Estadual Paulista,
FEIS/UNESP - Ilha Solteira, SP; local de instalagdo — Fazenda de Ensino, Pesquisa e
Extensdo, em Selviria, MS. Instalou-se o teste no local de desenvolvimento da

presente pesquisa, para ser referéncia aos demais.

5.2.3.2. Coleta de dados quantitativos

Aos seis meses ap0s a instalacdo do teste de progénies, foram avaliadas todas
as plantas de cada parcela, com relagdo ao carater altura total de plantas (m), utilizando

régua graduada em centimetros.

5.2.3.3. Estimativa de parametros genéticos e estatisticos

As estimativas dos componentes de varidncia e paradmetros genéticos foram
obtidas pelo método da maxima verossimilhancga restrita e melhor predi¢do linear nao
viciada (REML/BLUP), empregando-se o programa computacional genético-estatistico
SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007b). Para utilizar os modelos
propostos pelo programa, foi preciso assumir que as progénies de polinizacdo livre de E.
camaldulensis sdo de meios-irmaos. Para a avaliagdo individual foi utilizado o modelo
estatistico 6 deste programa. O ajuste das variancias foi realizado com o valor do

parentesco entre as progénies (7, ), obtido a partir da caracterizagdo molecular, e entdo,
foram reestimadas as herdabilidades, no sentido restrito, de individuo na parcela, com

ajuste pelo parentesco dentro das progénies (ﬁfx , ).
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Modelo estatistico 6: blocos incompletos, progénies de meios-irmaos, varias
observacoes por parcela

O modelo 6 realiza avaliagdo de individuos em progénies de meios-irmaos,
com vdrias observagdes por parcela, delineamentos em blocos incompletos. A tomada de
dados foi realizada ao nivel de individuos dentro de parcelas, gerando vdrias observagdes
por parcela, e a andlise considerou conjuntamente os dados dos dois modelos
experimentais do teste de progé€nies - delineamento de blocos ao acaso com uma
planta/parcela e cinco plantas/parcela. A varidvel foi analisada pela metodologia do
modelo linear misto (aditivo univariado)-REML/BLUP, seguindo o procedimento proposto
por Resende (2007a):

Y=Xr+Za+Wp+Thb+e

em que:
Y = vetor de dados;
r = vetos dos efeitos de repeticao (assumidos como fixos) somados a média geral;
a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios);
p € o vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatérios);
b € o vetor dos efeitos de blocos (assumidos como aleatérios);
e é o vetor de erros ou residuos (aleatérios);

as letras maidsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

A sequéncia dos dados para a andlise empregando o modelo 6, no programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP (Resende, 2007b) foi a seguinte:

Individuo, Progénie, Experimento, Parcela, Bloco, Arvore, Varidvel
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O crescimento médio e a sobrevivéncia da espécie avaliado nos quatro anos, do
presente trabalho, indicam que a espécie adaptou-se bem as condicdes edafo-climaticas e
experimentais da regido de Selviria, MS. A existéncia de diferengas significativas entre as
matrizes confere um potencial para estudos de selecdo de individuos melhor adaptados e
com possibilidades de melhores ganhos com a selecao.

De maneira geral, as matrizes demonstraram desempenho regular para o carater
FOR (nota 3,83 = 0,03), ou seja, tronco com defeito bastante visivel e tortuosidade média.
A forma tortuosa se dd em funcdo do préprio material genético, das condi¢des edafo-
climédticas da drea experimental, assim como a interagao de fatores gendtipo x ambiente. O
tipo predominante de forma do fuste € muito importante, principalmente para o transporte e
desdobramento da madeira.

Quanto a RPE, os valores médios foram 22,12, 21,46, e 24,90 mm (Situagdo A,
B e C, respectivamente). A avaliagdo com o aparelho Pilodyn infere que a profundidade de
penetracdo do pino na casca da drvore €, em principio, inversamente proporcional a
densidade da madeira. Além de ser um método ndo destrutivo, apresenta ainda as
vantagens de rapidez, isenc¢do de erros amostrais por parte do operador, a nao necessidade
de extragdo de amostras de madeira com sondas e custos inferiores a outros métodos.
Apesar da determinacdo da DBM ser realizada em apenas uma das situacdes, observa-se
que o menor valor de resisténcia a penetracio da madeira ocorreu na Situagdo B
(21,46 £ 0,15 mm), em que se avaliou a DBM (0,71 £ 0,002). Alguns autores utilizaram o
Pilodyn para determinar a resisténcia a penetracdo da madeira, como Silva Junior et al.
(1993) em hibridos de E. grandis x E. camaldulensis; Vale et al. (1995) em E. grandis;
Wei e Borralho (1997) em E. urophylla. E conveniente realizar outros estudos no E.
camaldulensis a partir dos valores de RPE e DBM, para determinar a existéncia ou nao de
correlacdo genética e fenotipica entre esses caracteres.

A DBM (0,71 £ 0,002 g/cm3 ) obtida para o E. camaldulensis, aos 21 anos ap0s
instalagcdo, permite classificar a madeira como muito pesada, segundo Forest Products
Laboratory (1973; citado por BARRICHELO, 1980). O resultado estd de acordo com os
obtidos em literatura para a espécie, em relacdo a idade: aos 10,5 anos, DBM de
0,683g/cm3, em Uberaba-MG (STURION et al.,, 1987); aos 67 meses, DBM de
0,59410,021 em Paraopeba, MG (PAULA, 1995); e maiores que outras espécies: clones de
E. grandis (0,46 g/cm®), E. saligna (0,47 g/cm’) e E. grandis x urophylla (0,49 g/cm’), aos
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oito anos de idade (ALZATE et al., 2005); 25 clones de Eucalyptus spp., 0,511 g/cm3, aos
80 meses de idade, em Guatapard, SP (TOLFO et al., 2005).

O E. camaldulensis tem sido considerado uma das espécies doadoras de pdlen
em programas de melhoramento genético de empresas produtoras de papel e celulose,
juntamente com E. globulus, com a finalidade de explorar o cardter DBM em busca de
heterose, tendo como espécies base E. grandis e E. urophylla. Considerando que o objetivo
desses programas é DBM ideal, cujos valores estejam entre 0,52 e 0,53 g/cm’, o E.
camaldulensis da presente populagdo € um potencial doador de pdlen, pois possui DBM
média de 0,71 + 0,002 g/cm’.

Os coeficientes de variag@o experimental (CV,y,) foram de médios a altos, para
todos os caracteres analisados, e teve valores reduzidos apds o desbaste. O volume teve os
maiores CV,,,, com média de 73,20% (2006) a 44,22% (2009), o que era esperado, pois 0
carater € composto basicamente pelo produto das varidveis ALTT e DAP, e também em
funcdo das condi¢des de variabilidade existente entre as matrizes. Segundo Houle (1992),

caracteres compostos apresentam maior coeficiente de variagdo.
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5.3.2. Variacao genética

As estimativas dos parametros genéticos estdo na Tabela 18, e as estimativas
das variancias que permitiram a obtencao dos parametros, estdo na Tabela A9.

De modo geral, as estimativas do coeficiente de variagdo genética individual
(CVy;) foram maiores que genética de progénies (CV,,), para todos caracteres em todas as
situacOes estudadas. O menor valor de CV,; (1,13%) e CV,, (0,56%) foi para o cardter
ALTT (2009), e o maior valor de CVy; (43,29%) e CV,, (21,64%) foi para o cardter VOL.

Os resultados dos CV, obtidos para E. camaldulensis no presente estudo estao
de acordo com as estimativas obtidas para espécies arbdreas, que estdo na Tabela 1.
Comparando com outras espécies de Eucalyptus, a magnitude das estimativas E.
camaldulensis atingiu valores superiores.

Em relacdo aos coeficientes de variacdo relativa (CV,), variaram de baixa
magnitude 0,04% (ALTT, Situacdo E) a média magnitude 0,54 (RPE, Situacao C). O
carater DAP foi utilizado como objeto de selecao na populagao base (CV, = 0,28), o maior
valor observado nesta situag¢do, assim como o VOL, porém este tltimo nao € indicado por
se tratar de um carater composto por dois caracteres, ALTT e DAP. O DAP teve valores de
CV, de magnitude média em todas situagdes, variou de 0,23 (situacdo B) a 0,32 (situagdo
C). O valor alto de CV, para RPE ¢ interessante, considerando que o cardter é de
determinacdo rdpida e pratica, oferece possibilidade de uma alternativa como objeto de
selecdo da espécie. Segundo Vencovsky e Barriga (1992), quanto maior o valor do CV,
(alta magnitude), o controle genético dos caracteres € alto e pouco influenciado por fatores

ambientais.

As estimativas de herdabilidade individual, no sentido restrito (ﬁz ), foram de
magnitude baixa a média para o cardter ALTT, de modo geral, segundo interpretacao
proposta por Resende (1995) (herdabilidades de 0,01 a 0,15 como baixas; de 0,15 a 0,50
sdo medianas; e acima de 0,50 sdo altas). O DAP teve estimativas de herdabilidade
medianas, variando de 0,21+0,08 na situagao B a 0,3720,22 na situacdo C. Os caracteres
DBM (ﬁz = 0,4310,13, média magnitude, situagcdio B) e RPE (ﬁz = 0,90+0,34, alta
magnitude, Situacdo C) tiveram as maiores herdabilidades, o que indica que podem ter

respectivamente, 57% e 10% da expressdo fenotipica dos caracteres por influéncia

ambiental. Considerando a herdabilidade média de progénie (ﬁj, ), a magnitude foi de baixa
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a média apenas para ALTT (0,09, Situacdo E a 0,48, Situacdo D). Todos os demais

caracteres nos quatro anos avaliados tiveram alta magnitude de A .

As estimativas de l;fxy foram obtidas a partir do ajuste de componentes de

variagdo genética (a varidncia genética aditiva, &) de acordo com o valor do parentesco
entre as progénies (7,, ), obtido a partir da caracterizagdo molecular, de modo que a

estimativa considerasse exatamente os processos genéticos envolvidos na heranga dos

caracteres. Sendo assim, o ajuste considerou 7 = 0,253, valor muito préximo ao assumido
Xy
para as estimativas de h?, que € de fxy = 0,250, e indica parentesco de meios-irmaos.

Sendo assim, os valores das estimativas de hfx) ~ foram menores, porém sem alteracdo da

magnitude das herdabilidades, de modo geral. A estimativa de ﬁfx , € muito 1til, pois

possibilita aumentar a precisao da estimativa da herdabilidade.
A acuricia na selecdo de progénies foi de alta magnitude em todos os

caracteres estudados, exceto ALTT (0,30 na Situagdo E). A varia¢do de 7,, para os demais

caracteres foi de 0,67 (ALTT, Situacdo C) a 0,94 (RPE, Situacdo C), indicando reais
possibilidades de altos ganhos genéticos e precisdo na selecdo de matrizes superiores.
Recomenda-se que o cardter DAP seja utilizado na sele¢ao dos melhores individuos, aliado
ao fato de que as estimativas obtidas foram de alta acurécia e a praticidade de obtencao da

mensuragdo, além de ser diretamente relacionado com a produ¢do volumétrica de madeira.

O carater RPE apresentou as maiores Foa , tornando-0, mais uma vez, um carater alternativo
como objeto de sele¢do, porém carece de estudos mais detalhados sobre sua relacdo com a
DBM para a espécie. Segundo Resende (1995), quanto maior a acurdcia, maior a precisao
da sele¢do e, consequentemente, maior o ganho genético, afirmando mais uma vez a op¢ao
do carater DAP como objeto de sele¢ao.

O carater ALTT apresentou reducao da variagdo genética apds o desbaste, mais
acentuadamente no ano 2009. Sugere-se que o carater DAP seja empregado como objeto
de selecdo, em continuidade ao programa de melhoramento, e na hora da selecdo seja

considerada também a forma do fuste e sanidade.
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Tabela 18. Estimativa de alguns parametros genéticos para os caracteres quantitativos:
coeficiente de variagdo genética individual e genética de progénies (CV,; e
CV,,), coeficiente de variagdo relativa (CV,), herdabilidade, no sentido

restrito, de individuo na parcela (ﬁz ), herdabilidade, no sentido restrito, de

individuo na parcela, com ajuste pelo parentesco dentro das progénies (ﬁfxy ),

herdabilidade, no sentido restrito, de média de progénie (ﬁ,i ), acuracia de

selecdo (7,,), avaliados na populagdo de Eucalyptus camaldulensis, dos 20

aos 23 anos apds instalagao (anos 2006 a 2009), em Selviria, MS.

Situacio  Caracteres  CV,i (%) CVg, (%)  CV, 72 iR P

ALTT (m) 11,46 5,73 024 0214007 021 077 088

DAP (cm) 17,25 8,63 028  028+009 028 082 091

2006  FOR 12,53 6,26 023  021+007 020 076 087
VOL (m¥/drvore) 40,98 20,49 028 0294009 029 082 091

SOB (%) 15,71 7,85 0,18  0,12+005 0,12 066 081

ALTT (m) 12,96 6,48 026  026+008 026 081 090

ALTB (m) 30,97 15,49 027  027+008 027 081 090

2007  DAP (cm) 17,43 8,72 028 0294009 029 082 091
(A)  VOL (m¥rvore) 4329 21,64 029 0314009 031 084 091
RPE (mm) 11,42 5,71 028 0294009 028 08 091

SOB (%) 16,91 8,45 0,19  0,14+005 0,14 069 083

ALTT (m) 11,16 5,58 022  0,19+008 0,5 075 086

ALTC (m) 22,70 1135 020  015+007 0,12 070 084

ALTB (m) 27,29 13,64 022  019+008 0,14 075 086

2(0‘5))7 DAP (cm) 14,62 7,31 023 0214008 0,16 077 088
VOL (m*drvore) 36,67 18,34 025 0234009 0,18 079 089

RPE (mm) 11,00 5,50 026  025+009 020 080 089

DBM (g/cm’) 5,30 2,65 035 0434013 036 088 094

ALTT (m) 2,76 1,38 0,12 005+008 004 044 067

ALTB (m) 11,69 5,85 0,16  009+011 007 059 077

2((?)7 DAP (cm) 10,95 5,47 032 0374022 030 08 093
VOL (m¥/drvore) 2544 12,72 030  033+021 027 084 092

RPE (mm) 14,98 7,49 054  090+034 087 095 097

ALTT (m) 3,05 1,53 0,12 006+009 005 048 070

2(0]30)8 DAP (cm) 10,99 5,49 031  035+021 029 085 092
VOL (m%drvore) 2536 12,68 029 0314020 025 083 091

ALTT (m) 1,13 0,56 0,04  001+003 5.10° 009 030

2(03)9 DAP (cm) 10,55 5,28 030 0324020 026 084 092
VOL (m*/drvore) 23,55 11,77 027  026+018 021 081 090

ALTT: Altura total (m); ALTC: altura comercial; ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; FOR:
forma do fuste; VOL: volume de madeira; RPE: resisténcia a penetragdo da madeira; DBM: densidade bédsica da madeira
no DAP; SOB: sobrevivéncia; Situagdo A: andlise antes do desbaste, ano 2007 (n=1500); Situacdo B: andlise nas drvores
desbastadas, ano 2007 (n=1250); Situacdo C: andlise nas drvores remanescentes, ano 2007 (n=250); Situag¢@o D: andlise
nas arvores remanescentes, um ano apds o desbaste, ano 2008 (n=250); Situagdo E: andlise nas drvores remanescentes,

dois anos apds o desbaste, ano 2009 (n=250).
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5.3.3. Estimativas das correlacoes genéticas e fenotipicas entre os caracteres

silviculturais

As estimativas de correlagdes genotipicas e fenotipicas estdo nas Tabelas 19 a
24 (2006 e Situacdes A a E). As estimativas de covariancias estdo nas Tabelas A11 a A16.

As correlagdes genéticas e fenotipicas foram de magnitude média a alta em
2006 (Tabela 19), variando de rr= 0,48 e r, 0,56 (entre DAP e FOR) ar;=0,92 e r, = 0,98
(DAP e VOL). As menores correlacdes foram verificadas quando se correlaciona o cardter
FOR com os demais caracteres. As estimativas de correlacdes obtidas entre DAP e VOL
sao semelhantes as obtidas por Sampaio et al. (2000), para P. caribaea var. hondurensis, e
por Sampaio et al. (2002), para Pinus oocarpa.

Para os caracteres avaliados na situacdo A (Tabela 20), observa-se alta
correlagdo genética (0,98) e fenotipica (0,93) entre DAP e VOL; entre DAP e ALTT
(r, =093 e rr = 0,67); e entre ALTT e VOL (r, = 0,93 e rr = 0,73). Observa-se que as
maiores correlagdes sdo verificadas quando os caracteres ALTT, DAP e VOL sao
correlacionados, pois sdo caracteres diretamente responsaveis pela producdao de madeira. A
RPE possui r, negativa e r; baixa com ALTB (r, = -0,19; rr = 0,25), o que significa que o
melhoramento em um cardter tem efeito inverso sobre o outro.

Na situagdo B (Tabela 21), verificou-se que o DAP teve altas correlacdes com
0 VOL (r,=0,98 e ry=0,92) e com ALTT (r,= 0,87 e r=0,68). Em relacdo a DBM, o DAP
apresentou médias correlagoes com DBM (r,= 0,46 € r;= 0,61). A r, entre RPE e ALTC e
entre RPE e ALTB foram negativas, nos valores de -0,05 e -0,31, respectivamente.
Considerando as correlacdes entre alturas, todas possuem correlagdes positivas, sendo a
correlagdo entre ALTB e ALTC as maiores, r, = 0,78 e rr = 0,58, sendo interessante do
ponto de vista comercial, pois quanto mais alta a bifurcacdo, maior seréd a altura comercial
e maior quantidade de toras serd possivel de se desdobrar da drvore. Em contraste, Moura e
Vale (2002), avaliando procedéncias de Pinus tecunumanii, relataram que as correlagoes
entre densidade e caracteres de crescimento tiveram sempre tendéncias positivas, sendo
mais expressiva a correlacdo genética entre altura e densidade.

Considerando as darvores remanescentes ao desbaste (situacdo C), houve
reducdo das correlagdes genéticas entre todos caracteres (Tabela 22) quando comparadas
aos resultados antes do desbaste e de drvores desbastadas (Situacdes A e B). Correlagdes

baixas e negativas sdo observadas quando se correlaciona ALTB com os demais caracteres,
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sendo a maior delas entre ALTB e RPE (r, = -0,57). Assim como nas demais situagdes, o
DAP e o VOL possuem as maiores correlagdes, r, = 0,97 e rr= 0,95, representando que os
caracteres estdo correlacionados entre si geneticamente, independentemente se considera-
se arvores desbastadas ou drvores remanescentes, 0 que sugere que progressos genéticos
podem ser obtidos com a selecao indireta entre esses caracteres.

Considerando ainda as drvores remanescentes, um e dois anos apds o desbaste
(Situacdes D e E), houve reducdo das correlacdes genéticas entre todos caracteres (Tabelas
23 e 24) quando comparadas aos resultados das arvores desbastadas (Situacdes C). Assim
como nas demais situagdes, 0 DAP e o VOL possuem as maiores correlacoes, r, = 0,97 e
ry= 0,95 (Situagdo D) e r, = 0,96 e rr= 0,94 (Situagao E), indicando que o melhoramento
com base na selecdo no cardter DAP tem ganhos positivos sobre o cardter volume, tanto
genética quanto fenotipicamente.

De modo geral, as correlacdes entre os caracteres de crescimento e DBM
tiveram magnitudes de baixa a média. Em concordancia com o trabalho de Moraes (1987),
com E. grandis. Em estudo de clones de Eucalyptus spp., Tolfo et al. (2005) concluiram
que as estimativas de correlacdo entre os caracteres de crescimento e producdo com 0s
tecnolégicos da madeira foram, em geral, de pequena magnitude, indicando a expectativa

de pequenos progressos genéticos pela selecdo indireta baseada nestes caracteres.

Tabela 19. Estimativas das correlagcdes genotipicas (r,) e fenotipicas (ry), entre os
caracteres avaliados na populacdo de Eucalyptus camaldulensis, aos 20 anos

apos instalacdo (ano 2006), em Selviria, MS.

Caracteres Correlacao ALTT (m) FOR VOL (m*/4rv.)

DAP (em) ; 065 ot 092

wrm % o
S 05

ALTT: Altura total (m); DAP: didmetro a altura do peito; FOR: forma do fuste; VOL: volume de madeira.
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Tabela 20. Estimativas das correlacdes genotipicas (r,) e fenotipicas (ry), entre os

caracteres avaliados na populacdo de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos

apos instalacdo, na Situagdo A (ano 2007), em Selviria, MS.

Caracteres Correlacio  ALTT (m) DAP (cm) VOL (m*/4arv) RPE (mm)

ALTE (m) e 0,47 0,45 0,38 20,19
ry 0,40 0,29 0,27 0,25
r 0,93 0,93 0,44

ALTT 8 ’ ’ ’
(m) e 0,67 0,73 0,48
r 0,98 0,48

DAP s ’ ’
(em) e 0,93 0,66
VOL(m¥/4rv) s 0,48
i 0,57

ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:
resisténcia a penetragdo da madeira. Situagdo A: avaliagdo de todas as arvores antes do desbaste no ano 2007 (n=1500).

Tabela 21. Estimativas das correlagcdes genotipicas (r,) e fenotipicas (ry), entre os

caracteres avaliados na populacdo de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos

apos instalacdo, na Situagdo B (ano 2007), em Selviria, MS.

Caracteres Correlacao ALTT ALTB DAP V30L RPE DBNE,

(m) (m) (cm) (m’/arv) (mm) (g/cm)
wree B 000 R 0% oo st oo
AT 03 0% o 0a o031
" o g
e oo o
VOL (m*/4rv) ’;ff’ 8:2; 8:;%
RPE (mm) ;i 8421?

ALTT: Altura total (m); ALTC: altura comercial; ALTB: altura de bifurcagdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL:
volume de madeira; RPE: resisténcia a penetracdo da madeira; DBM: densidade basica da madeira no DAP. Situagdo B:
avaliac@o de drvores desbastadas, ano 2007 (n=1250).
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Tabela 22. Estimativas das correlagcdes genotipicas (r,) e fenotipicas (ry), entre os
caracteres avaliados na populacao de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos

apos instalacdo, na Situagdo C (ano 2007), em Selviria, MS.

Caracteres  Correlacaio ALTT (m) DAP (cm) VOL (m*/arv) RPE (mm)

ALTB (m) . _00,’{) i :8:8491 :8:(1)1 38232
ALTT (m) o 8:;; 8:23 8:(2)2
DAP (cm) " : 8:3; 8:12
VOL (m*/4rv) ’;i 8;‘;

ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:
resisténcia a penetracido da madeira. Situagdo C: avaliacdo de drvores remanescentes no ano 2007 (n=250).

Tabela 23. Estimativas das correlagcdes genotipicas (r,) e fenotipicas (ry), entre os
caracteres avaliados na populacdo de Eucalyptus camaldulensis, aos 22 anos

apos instalacdo, na Situagd@o D (ano 2008), em Selviria, MS.

Caracteres Correlacao ALTT (m) YOL (g/cm3)
re 0,64 0,97
DAP (cm) s 0.54 0,95
Tg 0,79
ALTT (m) , 071

ALTT: Altura total (m); DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira. Situacdo D: andlise nas arvores
remanescentes, um ano ap6s o desbaste, ano 2008 (n=250).

Tabela 24. Estimativas das correlagcdes genotipicas (r,) e fenotipicas (ry), entre os
caracteres avaliados na populacao de Eucalyptus camaldulensis, aos 23 anos

apos instalacdo, na Situagao E (ano 2009), em Selviria, MS.

Caracteres Correlacao ALTT (m) VOL (g/cm3)
re 0,62 0,96
DAP (cm) ry 0,50 0,94
Te 0,80
ALTT (m) . 0.70

ALTT: Altura total (m); DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira. Situacdo E: andlise nas drvores
remanescentes, dois anos apds o desbaste, ano 2009 (n=250).
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5.3.4. Desenvolvimento das brotacoes de Eucalyptus camaldulensis

Aos 22 anos de plantio da populacdo base, um ano apds o desbaste seletivo,
além das avaliacoes silviculturais na populacdo de melhoramento, avaliou-se a brotacdo
das cepas. Determinou-se o nimero total de brotos em cada cepa (NBr) e os trés brotos
mais vigorosos foram deixados para condugdo da brotagdo, cortando-se os demais.
Determinou-se, entdo, a altura total dos trés brotos (ALTBr, m); a area basal da cepa
(ABC, sz) e a porcentagem de brotacao (BRO, %).

Os resultados referentes as estimativas de média [m * s(m) ], coeficiente de

variagdo experimental (CV.y,) € teste F estdo na Tabela 25, para os caracteres quantitativos
das brotacoes de E. camaldulensis. As estimativas dos quadrados médios estdo na Tabela
AS.

A espécie Eucalyptus camaldulensis teve 98,14% de brotagdo, um ano apds o
desbaste na populacdo base. Nao ha diferencgas significativas entre as matrizes para esse
cardter, o que sugere que as brotagdes aconteceram uniformemente no experimento. S@o
varios os fatores que afetam a brotacdo do eucalipto, o que torna dificil precisar as
verdadeiras causas de falhas na brotacdo, assim como € pouco conhecido 0 quanto um
determinado fator pode afetar a capacidade de brotacdo de uma dada espécie num dado
local (HIGA; STURION, 1997). Observou-se que as falhas nas brotacdes foram em parte
decorréncia de ataque de formigas e abafamento das cepas por presenca de galhos.

A capacidade e o desenvolvimento da brotacdo foram bons, considerando os
resultados obtidos: NBr foi de 4,60 £ 0,25, ALTBr foi de 3,71+0,05 m, e ABC foi de
1026,65 + 18,81 cm®. Existem diferencas significativas entre as matrizes para todos esses
caracteres, o que afirma a idéia de que existem diferencgas na capacidade de brotacdo, tanto
entre espécies como dentro de uma mesma espécie de eucalipto. Os coeficientes de
variacdo experimental variaram de magnitude baixa, 13,48% (BRO), a alta, 55,95%
(ABO).

Observou-se que o desbaste favoreceu o crescimento da copa das arvores
remanescentes, que respondem bem as condicdes de luz, formando um grande dossel na

populacdo de melhoramento, mas que nao inibiu ou dificultou a brotacdo das cepas.
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Tabela 25. Estimativas de média [ 71 % s(m) ], coeficiente de variagdo experimental (CV.y,)

e teste F, para os caracteres quantitativos das brotacOes de Eucalyptus

camaldulensis, um ano apods o desbaste (ano 2008) em Selviria, MS.

Brotacoes (2008)
Caracteres — —
mx s(m) CV,p (%) F
ABC (cm?) 1026,65 + 18,81 55,95 4,78 **
BRO (%) 98,14 + 0,00 13,48 1,03 ™
NBR 4,60 0,25 39,90 4,45 **
ALTBr(m) 3,71 £ 0,05 39,55 3,17 **

ABC: drea basal da cepa; BRO: brotacdo da cepa; NBR: ntimero total de brotos por cepa; ALTBr: altura total dos trés

brotos principais. S(”A"): desvio padrdo da média (’;’ ); CV,y,(%): coeficiente de variagdo experimental; **: Valor
significativo (Pr<0,01); ™: valor ndo significativo estatisticamente.

As estimativas dos parametros genética estdo na Tabela 26. As estimativas das
variancias que permitiram a obtencao dos parametros genéticos estao na Tabela A10.

Os coeficientes de variagdo genética individual (CV,;) foram maiores que o
genética de progénies (CV,,), para todos caracteres da brotacdo. O CV,; variou de
magnitude baixa, 0,65% (BRO) a média, 28,07% (ABC). Os caracteres tiveram a mesma
tendéncia de magnitude para o CV,,, de baixa, 0,32% (BRO), a média, 14,03% (ABC). A
magnitude de variagdo genética dos caracteres da brotacdo indica que existe variabilidade
genética mediana na espécie, nas condi¢des experimentais do presente trabalho.

Entre os caracteres da brotagdo, a ABC apresentou o maior coeficiente de
variacdo relativa (CV, = 0,25), e BRO teve menor CV, = 0,02, ambos valores de baixa
magnitude (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992), evidenciando que o controle genético dos
caracteres € baixo e influenciado por fatores ambientais. Assim, os caracteres de brotagao
ndo devem ser utilizados como fonte de selecdo, pois segundo Vencovsky (1978) é
recomendavel que CV, apresente estimativas proximos a 1.

Entre os quatro caracteres avaliados nas brotacdes, a BRO teve as menores
herdabilidades: de individuo na parcela (ﬁz =2x10740,01) e de média de progénie
(h?=0,03), e a ABC as maiores: 7°=0,2440,09 ¢ h>=0,79. A h’ teve magnitude baixa
somente para BRO, e alta para os demais caracteres.

A acuricia de selecdo foi baixa para a BRO (7, = 0,18) e alta para os demais

caracteres. Isso significa que, apesar de alta variagdo experimental (altos CV,,,, Tabela 25),

existe precisdo na determinacgdo dos caracteres.
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Tabela 26. Estimativa de alguns parametros genéticos para os caracteres quantitativos das
brotagdes: coeficiente de variacdo genética individual e genética de progénies
(CV,4i e CVyy), coeficiente de variagdo relativa (CV,), herdabilidade, no sentido
restrito, de individuo na parcela (ﬁz), herdabilidade no sentido restrito, de
média de progénie (/2), acurdcia de selecdo (7, ), avaliados na populagdo de

Eucalyptus camaldulensis, um ano ap6s o desbaste (ano 2008) em Selviria,

MS.

Caracteres CVy(%) CVy (%) CV, (%) h’ /;,,21 Taa
ABC (cm?) 28,07 14,03 0,25 0,24 £ 0,09 0,79 0,89
BRO (%) 0,65 0,32 0,02 2x107 £ 0,01 0,03 0,18
NBR 19,14 9,57 0,24 0,22 + 0,08 0,78 0,88
ALTBr(m) 15,06 7,53 0,19 0,14 £ 0,07 0,68 0,83

ABC: drea basal da cepa; BRO: brotacdo da cepa; NBR: niimero total de brotos por cepa; ALTBr: altura total dos trés
brotos principais.

5.3.5. Analise multivariada: Estudo do coeficiente de caminhamento - trilha (path
coefficient analysis)

As estimativas do coeficiente de caminhamento estdo na Tabela 27, Situagao
C. A matriz das correlagdes fenotipicas necessarias para processamento das andlises no
programa GENES estd na Tabela A17.

O coeficiente de caminhamento (andlise de trilha) foi empregado com objetivo
de detalhar os efeitos entre os caracteres de crescimento e a RPE, na populacdo de
melhoramento, na situagdo C. Esta andlise possibilitou determinar os efeitos diretos e
indiretos dos caracteres sobre a varidvel principal, VOL, de grande interesse econdmico no
melhoramento florestal.

Baseado nos resultados obtidos da anélise de trilha, na realiza¢do de selecao
indireta do VOL recomenda-se que o objeto de selecdo seja baseado no DAP, que possui as
maiores correlacdes indiretas e direta em relagdo ao VOL.

Observa-se que ALTT e ALTB tiveram baixa influéncia direta e indireta na
formacdo do VOL, sendo que os efeitos diretos da ALTB sobre o VOL sdo negativos e de

baixa magnitude (-0,0085). A RPE apresenta efeito direto negativo (-0,0263) ou préximo
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de zero sobre o VOL. O coeficiente de determinacdo foi alto (R2 = 0,9603), indicando
precisdo das estimativas. De modo geral, a partir dessas estimativas € possivel verificar
que, para a formagdo do VOL, seja de modo direto ou indireto, o DAP é o cariter que mais
contribui, e a RPE € o cardter que menos contribui. Observa-se também que, quando o foco
€ o DAP, o efeito € positivo sobre 0 VOL e também sobre ALTT.

Esses resultados colaboram com a escolha de estratégias de melhoramento
genético na espécie, quando esclarecem quais sdo 0s caracteres que possuem ou nao certo
grau de associacdo genética. Influencia na determinacdo da variacdo genética de dois
caracteres quantitativos na populacdo, sendo que estes podem ser afetados pelo mesmo

gene, ou seja, correlacionados direta ou indiretamente.

Tabela 27. Estimativas do coeficiente de trilha: desdobramento das correlacdes fenotipicas
em caracteres de efeitos diretos e indiretos sobre o volume de madeira,
avaliados na populagdo de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos ap0s

instalacao, na Situacdo C (ano 2007), em Selviria, MS.

Caracteres Efeito Correlacao
Efeito direto sobre VOL 0,2651
Efeito indireto via ALTB -0,0009
ALTT Efeito indireto via DAP 0,4281
Efeito indireto via RPE -0,0015
Total 0,6908
Efeito direto sobre VOL -0,0085
Efeito indireto via ALTT 0,0282
ALTB Efeito indireto via DAP -0,0336
Efeito indireto via RPE 0,0017
Total -0,0123
Efeito direto sobre VOL 0,8264
Efeito indireto via ALTT 0,1373
DAP Efeito indireto via ALTB 0,0003
Efeito indireto via RPE -0,0121
Total 0,9520
Efeito direto sobre VOL -0,0263
Efeito indireto via ALTT 0,0148
RPE Efeito indireto via ALTB 0,0005
Efeito indireto via DAP 0,3784
Total 0,3674
Coeficiente de determinaciao (R%) 0,9603
Efeito da variavel residual 0,1993

ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:
resisténcia a penetracido da madeira. Situagdo C: avaliacdo de drvores remanescentes no ano 2007 (n=250).
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5.3.6. Ganho na selecao, tamanho efetivo e diversidade genética

O Indice Multi-Efeitos (4= IME) foi empregado para realizar selecio na
populacdo base de E. camaldulensis em 2006, aos 20 anos apds a instalacdo. O caréter
DAP teve o maior valor de coeficiente de variacdo relativa (Tabela 18) na avaliagcdo
realizada, portanto este cardter foi empregado como objeto de selecao na populacio base.

Resende e Higa (1994a) explicam que o IME possibilita explorar fracdes da
variancia genética aditiva que nao sdo consideradas na selec@o entre e dentro de progénies,
e sugerem que uma selecdo mais efetiva poderia ser realizada ponderando os valores
individuais e os valores das suas respectivas familias. Neste método, a sele¢do € baseada
em medidas genéticas (valores genéticos liquidos) e ndo fenotipicas, dos candidatos a
selecao.

O IME foi estimado para a sele¢do dos individuos indicados ao desbaste, que
foi realizado na populacio base de E. camaldulensis aos 21 anos (2007). Foi empregada
intensidade de 83,33% de selecdo, resultando em 250 individuos remanescentes no
experimento, formando a populacdo de melhoramento. As estimativas do IME, para os 250
individuos da populacdo de melhoramento, e para as 136 matrizes que originaram o0s
individuos do TP, evidenciando os dez primeiros e os dez ultimos selecionados, estdo
respectivamente nas Tabelas A18 e A19.

E importante esclarecer que os 250 melhores individuos selecionados pelo
IME, ndo sdo os mesmos 250 efetivamente remanescentes ao desbaste, existentes no
campo e que agora constituem a populacdo de melhoramento. Estabeleceu-se o seguinte
critério para considerar arvore remanescente: caso a matriz selecionada pelo IME
apresentasse bifurcacdo, galhos quebrados, ou alguma outra injuria, selecionava-se outra
matriz para substitui¢do, na mesma linha dentro do bloco em que esta se encontra, de
acordo com o IME, em ultimo caso em outra linha do bloco, de modo que garantisse a
representatividade de todas as 25 matrizes originais.

Na Tabela 28 estdo as estimativas referentes aos seguintes parametros:
a: efeito genético aditivo = IME: Indice Multi-efeito; GS: Ganho na selecdo; Ef.: eficiéncia

do IME em relacdo a Selecdo entre e dentro de progénies e a D: Diversidade genética para
a populagdo base. As estimativas destes parametros sao referentes a trés situagdes:
& Situagdo real — 250 individuos (PM), referente aos 250 da populagio de

melhoramento e atual drea de producao de sementes;
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& Situagdo real — 136 individuos (TP), referente a 136 matrizes do pomar de
sementes que originaram os individuos do teste de progénies;

& Situacdo 136 individuos (melhores) - se refere aos 136 melhores individuos da
populacdo base.

Nas situagdes reais, a selecao ocorreu objetivando ganhos e representatividade,
ou seja, garantir a base genética dos individuos, apesar de, com isso, os ganhos serem
menores do que se a selecdo ocorresse somente com objetivo de obter ganhos. Isso ocorreu
porque um dos objetivos do presente estudo foi de que ocorresse a manutengdo da base
genética da populacdo inicial, ou seja, que as perdas da variabilidade fossem minimas.
Sugere-se que a maximizagdo de ganhos ocorra no teste de progé€nies, num momento
futuro, de acordo com os objetivos da conducdo do programa de melhoramento.

A condicdo de sele¢do dos 136 melhores individuos da populag¢do base ¢ uma
das alternativas de estratégia de selecdo, porém quando o objetivo € apenas obtencdo de
ganhos genéticos. Outra alternativa € proposta por Resende (2002), que recomenda quando
aplicar o IME e também tiver a preocupacdo de manter a diversidade genética razodvel, de
estabelecer um kf maximo.

Com a utilizagdo do IME, observou-se que o menor nimero de matrizes
selecionadas (Ny= 16), das 25 existentes na populacdo base, ocorre na situacdo em que se
considera 136 individuos (melhores). Ja nas situagdes reais, referentes aos 250 individuos
da PM e 136 individuos do TP, utilizaram-se todas as 25 matrizes da populac¢do base. O
nimero médio de individuos por progénie foi menor na situacdo dos 136 individuos (TP)

(k ; =5,44), do que na situagdo dos 136 individuos (melhores) (k ;= 8,50), entretanto a

varia¢do do nimero de individuos foi maior na segunda situagao.
A populacdo de melhoramento é composta de 250 individuos, 25 matrizes

originais, e a selecdo foi conduzida para manter a representatividade das 25 matrizes, com
k,=10; possui G de 5,01%, e D de 0,693.
Os ganhos e a eficiéncia na selecio foram maiores nos 136 individuos

(melhores) (GS:9,64%, Ef=93,29%) do que a selecdo nos 136 individuos (TP)
(és =5,43%, Ef=8,92%). Entretanto, houve redu¢do da diversidade genética, considerando

os 136 individuos (melhores) (15 = (0,246), em relacdo aos 136 individuos (TP) (13 =0,671),
além de poder gerar mais endogamia. Portanto, a condicao de selecdo 136 individuos (TP)

consegue associar eficiéncia no ganho na selecdo, representatividade, mantendo a
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diversidade genética em niveis compativeis com a selecdo dos 250 individuos (PM), ou
seja, promove a manutencdo da variabilidade na populacdo. Para a obten¢do de ganhos
genéticos ressalta-se a importancia do monitoramento da base genética, a fim de evitar
perdas excessivas de variabilidade, o que compromete os objetivos do programa de

melhoramento (MORI, 1993).
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Tabela 28. Selecao pelo Indice Multi-efeitos (IME), para o cardter DAP (cm), avaliado aos
20 anos apés instalacdo da populacdo base de Eucalyptus camaldulensis
(2006), em Selviria, MS, em condicdes de: 250 individuos da populacdo de
melhoramento (PM); 136 matrizes da populacdo de melhoramento que
originaram os individuos do teste de progénies (TP); 136 melhores individuos
da populacgao base.

250 individuos (PM) 136 individuos (TP) 136 individuos (Melhores)
Matriz ky Matriz ky Matriz kf
1 3 1 1 3 15
2 5 2 4 4 1
3 10 3 6 6 1
4 11 4 8 8 1
5 3 5 2 10 8
6 5 6 3 11 11
7 5 7 3 12 1
8 4 8 4 15 1
9 7 9 6 16 8
10 9 10 6 17 2
11 29 11 17 18 4
12 8 12 4 19 1
13 5 13 3 20 13
14 3 14 1 21 44
15 4 15 3 22 19
16 15 16 6 23 6
17 9 17 4
18 16 18 6
19 10 19 2
20 19 20 6
21 22 21 14
22 18 22 11
23 15 23 9
24 11 24 4
25 4 25 3
N 250 136 136
Ny, 25 25 25
Ny 25 25 16
k, 10,00 5,44 8,50
o, 46,1667 15,0900 123,0667
u (cm) 32,68 33,81 35,55
a (cm) 1,2657 1,3786 2,4465
G (%) 5,01 5,46 9,69
Ef. (%) --- 8,92 93,29
D 0,693 0,671 0,246

N: n° de individuos selecionados; Ny,= n° de matrizes originais da populacdo base; Ny n® de matrizes selecionadas; kz: n®

de individuos selecionados por matriz; k, : n® médio de individuos selecionados por matriz; Gf/. : variincia do n® de
individuos selecionados por matriz; £ : média geral; d: efeito genético aditivo = IME: Indice Multi-efeito; G, : Ganho na

selecdo; Ef.: eficiéncia do IME em relacdo a selecdo nos 250 individuos da populag¢do de melhoramento; D : Diversidade
genética.



122

5.3.7. Desenvolvimento do teste de progénies de Eucalyptus camaldulensis

Muito mais do que o objetivo de garantir material vegetal para a caracterizagao
molecular das progénies, a formacdo do teste de prog€nies constitui-se em uma fase
intermedidria do programa de melhoramento genético da espécie. O teste de progénies
promove a conducdo das familias segregantes que permitam maximizar os ganhos diretos,
indiretos ou simultineos em caracteristicas de importancia, visando melhoramento
genético em longo prazo.

Os resultados referentes as estimativas de parametros estatisticos e genéticos
estdo na Tabela 29, para o cardter altura total de plantas, avaliado aos seis meses apds a
instalacao do teste de progénies de E. camaldulensis.

A altura média das progénies teve boa performance, 3,13 ¥ 0,008 m, aos seis
meses de idade. Coutinho et al. (2004), avaliando o desempenho de diferentes espécies de
eucalipto na Zona da Mata pernambucana, também obtiveram estimativas de altura
consideradas de boa performance para E. camaldulensis (5,97m), C. citriodora (6,35m), E.
urophylla (6,32m), E. saligna (5,98m) e E. grandis (5,85m), aos 12 meses de idade.
Mahmood et al. (2003) obtiveram estimativas de altura média de E. camaldulensis: 4,6 m e
8,7 m, aos 23 e 60 meses de idade, respectivamente.

A partir dos valores obtidos de baixo coeficiente de variacdo experimental
(CVeyp = 6,16%) e alto coeficiente de variacdo relativa (CV, = 1,37%), observa-se que
existem precisao e qualidade experimentais. A alta magnitude do CV,, segundo Vencovsky
e Barriga (1992) evidencia também que o controle genético do cardter é alto e pouco
influenciado por fatores ambientais, uma boa estimativa, considerando-se que o teste de
progénies possui apenas seis meses de idade. Os coeficientes de determinagdo dos efeitos

de parcela e de bloco foram baixos, respectivamente, éi =0,1050 e ¢;=0,0421, 6timos

resultados, inferindo que o delineamento experimental empregado foi O6timo, que
proporcionou homogeneidade ambiental, tanto de parcela quanto de bloco, além de

maximizar da acurdcia seletiva (7, =0,8890). Esses valores sdo positivos no que diz

a

respeito ao emprego da selecdo precoce no teste de progénies.
Os coeficientes de variagdo genética (CVy e CVy,) indicam que existe
variabilidade genética no teste de progé€nies de magnitude mediana, para o carater altura

total.
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As estimativas de herdabilidade individual, no sentido restrito
(h;=0,79%0,07), e herdabilidade média de progénies (h,,= 0,7904) foram de alta
magnitude, segundo interpretacdo proposta por Resende (1995). As estimativas de ﬁfx}
foram obtidas a partir do ajuste de componentes de variacdo genética (a variancia genética
aditiva, 67) de acordo com o valor de parentesco entre as progénies (7,,) obtido a partir da

caracterizacdo molecular. Sendo assim, o ajuste considerou fxv = 0,3079, valor que indica

parentesco entre meios irmaos (0,250) e irmao completos (0,5). A estimativa de h? foi

reduzida, passou de 52:0,7926 para ﬁfx) =0,6436, sem deixar de ser considerada alta,

porém ajustada. Observa-se que o ajuste do estimador aumentou a precisio da
herdabilidade ao considerar o real parentesco da espécie, nas condi¢des experimentais do
presente estudo, e serd empregado nos programa de melhoramento que prosseguird

envolvendo o teste de progénies de Eucalyptus camaldulensis.
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Tabela 29. Estimativas dos parametros estatistico-genéticos para altura total (m) de
progénies de Eucalyptus camaldulensis Dehnh., com seis meses de idade.

Selviria, MS, 2009.

PARAMETRO ALTURA TOTAL (m)
S, 0,2791
B o 0,2266
6’ 0,0370
6} 0,0148
67 0,0212
G; 0,3521
CVexp (%) 6,16
CV,i (%) 16,91
CVyp (%) 8,46
cv, 1,37
¢ 0,1050
¢ 0,0421
h? 0,79 + 0,07
i 0,64
h? 0,79
Foa 0,8890
i x s(ii) 3,13 + 0,008

&2 . variancia genética entre progénies; 6'§,xy : varidncia genética com ajuste pelo parentesco dentro das

: varidncia ambiental entre parcelas; 67 : varidncia ambiental entre blocos; &7 : variancia

progénies; 67
residual; 6';- : varidncia fenotipica individual; CV,,,: coeficiente de variagdo experimental; CV,;:coeficiente
de variacdo genética individual; CV,,: coeficiente de variacdo genética de progénies; CV,: coeficiente de

variagdio relativa; ¢é2 : coeficiente de determinacio dos efeitos de parcela; ¢7 : coeficiente de determinagio dos

P
efeitos de bloco; h? : herdabilidade individual no sentido restrito; l;f : herdabilidade individual, no sentido
Xy

restrito, com ajuste pelo parentesco dentro das progénies; h2: herdabilidade nédia de progénies;

7, : acurdcia da selecdo de progénies; m+ s(m) : média geral + desvio padrdo (m).
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5.4. CONCLUSOES

1.

10.

11.

A populacdo base de E. camaldulensis tem bom desenvolvimento na regiao de Selviria,
MS, em relacdo aos caracteres quantitativos avaliados, e pode ser recomendada para
plantios na regido.

A populacdo base, mesmo apds a transformac¢do em populagdo de melhoramento,
possui alta variabilidade genética.

O cardter altura total de plantas nio € indicado como objeto de selecdo na populacdo
base por apresentar reducdo na acuricia seletiva apds o desbaste.

A alta densidade bdsica da madeira estimada na populacdo de E. camaldulensis indica
este material para uso em serraria e energia, além de doador de pdlen para programas
de melhoramento genético do Eucalyptus que objetivem aumento deste carater.

O desbaste seletivo proporcionou a exploragdo da variabilidade genética da espécie e
abriu perspectivas para exploracdo da populagdo de melhoramento como drea de
producdo de sementes.

As correlagdes entre os caracteres DAP e volume foram altas, e a resisténcia a
penetracdo da madeira possui baixa correlacio com os caracteres de crescimento. A
andlise de trilha evidenciou que a formag¢do do volume ¢ influenciada em maior
propor¢do, direta e indiretamente, pelo cardter DAP, e em menor propor¢do pelo
cardter resisténcia a penetracdo da madeira.

A populagdo base possui alta capacidade e qualidade de brotacdo. As poucas falhas de
brotag¢ao foram por causas ambientais, como formigas e pouca luz solar.

A sele¢do pelo indice multi-efeitos aplicado ao cardter DAP em 2006, na situagdo em
que se consideram as 136 matrizes que originaram os individuos do teste de progénies,
proporcionou resultados melhores que as 136 melhores matrizes da populagcdo base, em
termos de manutenc¢do da variabilidade genética.

O teste de progénies de E. camaldulensis possui boa performance e precisdo de
condi¢des experimentais para o carater altura de plantas, na regido de Selviria, MS, o
que possibilita selecionar progénies melhor adaptadas para plantios na regido.-

As progénies de E. camaldulensis possuem alta variabilidade genética para o carater
altura de plantas, com alta acuricia seletiva e precisao experimental.

As estimativas de herdabilidade individual foram reduzidas com o ajuste das variancias
aditivas, sem alteracdo da magnitude de variacdo, de modo geral. Porém estimaram

com precisdo a herdabilidade em funcao do sistema de reproducgdo da espécie.
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Apéndice 1. Croqui da populagio base de Eucalyptus camaldulensis Dehnh., instalado em Selviria, MS, em 1986.

4 20 11 20 21 21 15 11 20 21 4 4 2111 3 4 4 16 3 31120 4 4 15 4 11 11 15| |21 4
16 3 1516 4 3 3 21 4 11 21 21 20 16 21 20 3| |20 20 4 4 11 16 20 2020 4 4 111 |3 4

1 4 4 4 16 15 20 3 16 4 15 20 11 15 4 16 4 16 3 11 15 4 20 1§ 3 16 3 20 21| |20 4
15 15 3 3111111 16 3 15 3 15 15 4 11 3 20[ |15 4 1516 3 3 3 11 11 11 16 4| |20 15
11 20| 56{ 20 15 3 16 16| 57| 20 21 20 16 11| 58/ 16 20 20 4 16| |11 16/ 5916 20 4 4 46016 1520 3 11] |20 11
20 16 16 21 20 20 4 4 11 16 20 3 3 3151115 |3 15 21 3 16 15 16 4 3 321 4 1 11
3 11 21 11 15 4 21 15 15 3 11 16 4 21 16 15 11 4 11 20 21 15 11 20 20 20 4 11 20f |20 20

2 4 15 3 12 13 20 1 201625 8 10 1 12 11 4 16 20, 201 1311 11 2 11 3 17 15 (15 3
3 3 18 19 4 10 22 3 1521 4 24 20 25 13 3 9| |25 22 9 1521 4 23 11 21 16 20 2| |25 4
4 2)43l1 4 6 2 23]46| 4 12 6 22 1849 4 21 18 4 23| |23 21 10 12 2 19 655 1 23 2 15 3| |21 10
11 25 7 25 11 17 16 10 11 2 4 13 21 11 11 19 22 |11 20]52({22 18 4 3 7 13 22 16 18 10[ |20 11
15 21 921 3 8 4 171923 9 7 15 6 7 16 20| |10 16 25 11 17 4 16 3 6 25 2 11 |16 15

16 20 7 4 8 1811 19 18 9 23 25§ 1312 4 11 10f | 3 15 7 1011 16 1 3 2 20 4 23 |15 16
20 16 21 24 22 23 10 21 6 20 4 11 23 17 11 15} | 2 13 11 4 3 21 12 115 4 13 11 |11 20
21 1542120 4 25 20 15| 45[17 11 13 22 21|48/ 4 18 9 22 7 1 21)51}22 1517 19 2|54/18 10 3 11 20 (10 21
2 11 1615 9 2 1 1216 3 4 16 16 3 20 19 21 |25 20 20 25 4 13 23 2521 3 11 4 4 25
3 4 4 19 3 3 17 4 11 24 10 15 6 1 4 2 25 |23 19 6 18 4 11 9 17 2219 6 16| | 3 2

4 3 3 11 23 20 16| 12 15 24 18 2 18 20 23 1 4| |22 18 11 7 3 21 11 1213 1 1123 |2 3
11 15 7 4 17 2 1§ 19 23 6 11 16 11 12 24 21 13| |10 16 20 15 25 16 12 6 2 192015 |25 4
15 3141{20 21 6 24 18]44/ 4 9 21 8 3|4719 6 1521 4 3 15150019 1 6 22 4531 4 11 4 2517 |21 10
16 21 22 16 12 13 4 10 4 17 22 13 22 17 25 3 10| | 2 13 2311 2 13 4 22 10 11 21 3| |20 11
20 20 251 4 10 8 120 7 4 25 11 4 19 16 11 1 11 17 10 4 18 9 18 16 20 4 7 16 15

21 16 19 18 9 23 2§ 1312 4 8 10 7 5 8 18 11| |25 20 20 11 12 1 10 4 8 3 21 4 15 16
5 15 2 1 6 20 14 24 23 17 11 15 21 24 22 23 4| |23 19 22 3 13 25 17 16 17 11 25 7 11 20
3 11 8|17 11 13 22 21| 16{ 5 18 9 22 7(24{20 4 25 12 15| |22 18/ 32{23 4 18 2 4|40]23 2 6 4 1 10 21
4 4 12 8 3 5 16 16 3 20 19 21 1613 9 2 1 21 16 9 1924 8 21 2210 4 19 18] | 4 25
11 3 4 7 24 10 15 6 1 14 2 25 4 19 3 6 17| | 6 15 4 16 7 6 15 20 13 12 24 15 | 3 2

15 2 11 10 3 24 16 15252117 11 20 1 1311 8 3 13 7 20 23 19 17 16 6 19 22 17 |21 3
16 25 5 22 12 18 19 4 2318 1 19 9 1521 5 23 | 2 11 13 4 2 11 10 4 11 12 21 25 |25 4

20 21] 7120 17 14 4 1|15 9 10 12 14 22/23|10 12 2 19 6 1 10/ 3118 22 6 12 4|39/20 8 7 10 18 |23 10
21 20 9 251511 21 24 316 2 7 2218 4 3 7| |25 20 24 4 2115 3 2413 4 15 1| |21 11
11 16 6 2 8 23 13 20 8 4 6 13 25 24 17 14 16| |23 19 8§ 2516 20 1 23 4 4 2 3| |20 15
3 15 7 16 12 2 17 182023 1 4 3 1123 9 19 |22 18 254 7 201 11 2 25 6 7 16 16
4 11 242522 9 3 11 12 24 2 13 7 5 17 2 15| |21 16 13 22 17 4 10 10 18 19 22 13| |15 20
11 4] 611 21 10 23 2014 9 6 15 21 14{22/20 21 6 24 18 | 6 1530 3 8 21 4 4|38 1215 4 23 1 11 21
15 3 1 4 4 3 14 22 17 25 3 10 22 16 12 13 14| | 3 13 16 19 6 23 19 4 20 16 21 8 10 25
16 2 8 13 15 18 19 8§ 5 1916 7 251 4 10 8 2 11 2 18 24 15 12 4 17 3 24 4 4 2
20 2§ 9 2218 2 7 12 13 1 11 23 7 1011 16 1 1 10, 3 8 21 6 23 9 18 4 1017 | 3 3
21 21 23 3 5 8 6 6 2 19 20 15 24 14 3 21 12| |25 20 1513 18 7 11 4 13 2 8 23 (2 4
2 200 5|19 4 21 2510{13( 4 8 14 25 17|21{22 15 17 19 2| |23 1929117 2 24 10 16/37| 4 22 6 1 19 |25 11
3 16 14 17 13 16 20 22 10 24 21 3 20 25 4 13 23| |22 1§ 4 19 22 25 4 12 16 25 15 20| |23 15
4 15 11 3 15 1 12 1816 9 4 7 6 18 4 8 9| |21 16 12 4 20 1 9 2421 3 7 11 |21 16
11 11 10 1 12 11 4 15 24 12 13 20 151024 7 4 6 15 252 41 6 17 6 3 16 4| |20 20
15 4 172513 3 9 18 19 4 10 22 16 4 3 8 121 | 3 13 21 19 20 3 16 1 2 4 1316 |16 21
16 3|1 4(5 2 1814231211 5 6 2 2320121 22 13 11 17| | 2 11|28 7 22 9 18 14|36 15 12 25 4 20| |15 25
20 2 21 8 24 19 22 7 25 11 17 16 420 6 1 2 1 10 15 11 17 23 24 10 23 22 24 21| |11 21
21 15 15 6 7 16 20 9 21 3 8 14 2523 9 18 19| |25 20| 10 8 4 12 13 11 18 8 4 7 10 3
21 21 1 20 16 25 16 3 2 9 4 23 1323 8 2 6| |23 19 13 6 4 8 20 16 4 1724 25 |4 4
3 20 3 1521 5 24 115 4 13 24 21 11 15 25 9| |22 1§ 7 2 16 3 24 7 3 41822 |3 11
4 16] 3| 4 12 6 22 18] 11{18 10 7 8 20{ 19(10 4 14 17 20| |21 16/ 27)22 4 12 10 9|35/ 6 19 2 12 10 | 2 15
11 15 10 11 2 14 13 2521 12 11 14 19 18 12 22 5 6 15 19 1 18 23 4 23 4 2115 4| |25 16
15 11 17 1923 9 7 17 22 19 6 16 16 24 3 10 7 3 13 11 17 21 25 1§ 8§ 11 13 1 20| |23 20
16 4 12 1524 18 2 9 24 317 5 19 18 15 13 8 2 11 7 1619 4 8 8 10 4 1 25 |21 21
20 3 19 23 6 11 16 8 21 16 20 14 146 4 51 1 10 10 3 25 17 22 4 13 20 16 22| |20 25
11 21 2(4 9 21 8 3|10 1 23 4 15 20 1820 23 10 21 11| |25 20/ 26 4 21 15 6 9|34/18 24 6 21 20[ |16 2
2 25 10 14 17 22 13 13 22 19 18 10, 3 9 2225 24 |23 19 13 2 24 12 11 15 2 17 4 7 15 3
3 21 120 7 5 25 7 6 25 2 11 17 2 12 16 7| |22 20 4 1 23 20 18 19 4 2311 3 13 4
4 20 9 1 20 14 12 11 7 3 21 24 12 1 15 3 11f |21 16 7 4 9 16 18 9 8 418 6 11 11
11 16 5252219 4 20 15 25 16 12 20 16 13 17 14| | 6 15 3 21 24 10 22 23 13 4 25 20] |10 15
15 15| 1|16 10 24 2 17} 9|19 1 6 22 14/ 17{10 25 21 4 19| | 3 13125/17 25 4 8 4|33 2 19 17 15 22| | 4 16
16 11 11 7 18 13 15 23 8 2 13 4 6 8 52423 |2 11 52019 2 6 1221 3 11 240 | 3 20
20 4 23 6 21 8 3 17 10 5 18 9 7 2 1822 9 1 10, 23 11 1 13 12 1 16 11 10 7 2 21
21 3 1 3 10 13 16 21231 3 10 13 16 21 23 3 3 10 13 16 21 23 3 3 10 13 16 21] |25 15
3 21 2 4 11 15 20 2225 2 4 11 1520 22 25 12 | 4 11 1520 3 25 2 4 11152023 (1 2
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Apéndice 2. Croqui do teste de progénies de Eucalyptus camaldulensis Dehnh., instalado em Selviria, MS, em 2008.

32 31 30 29 28 27 2 25 24 23 22 21 2 19 18 17 16 15 14 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1 Bt

N N 2 N N N 2 N N 2 2 4

100 1 93 100 1 100 93 1 93 100 1 93 100 93 1 100 93 1 100 1 93 100 1 93 100 1 93 100 1 93 100 1 93
130 93 1 45 58 21 100 24 | 1 8 100 88 120 130 93 11 | 1 9 93 113 90 85 7 38 | 131 36 115 124 80 8/ 78 122 *
49 47 54 7 69 19 109 73 | 134 65 131 23 114 49 77 61 | 8 45 74 97 44 22 8 15|91 51 6 105 77 8 26 110 *
2 128 102 112 20 8 77 75| 3 54 107 19 120 53 43 26 | 42 94 129 120 32 119 96 122|103 116 102 27 20 47 134 84 | *
27 106 78 40 8 107 8 12|63 60 5 13 135 13 10 18 | 54 62 125 57 106 35 12 135| 46 22 133 101 34 74 58 17| *
71 5 34 126 61 50 15 83 |108 64 110 68 123 109 118 119 | 70 4 14 108 67 17 99 26 | 89 106 71 73 38 37 42 128 *
124 113 65 104 80 43 84 134 | 42 17 94 101 4 67 105 106 | 31 59 117 69 8 16 76 10 | 44 90 53 18 15 25 66 130 | *
94 117 85 132 41 125 123 4 |112 76 46 21 82 8 95 24 [102 105 75 2 127 63 8 71 |[120 33 75 96 59 126 88 52 | *
74 57 70 3 18 53 98 68 | 8 121 111 31 104 56 62 27 |53 41 52 112 72 92 111 23|12 79 6 5 109 23 8 14 | *
119 6 42 60 25 52 129 118 | 16 102 83 32 97 38 57 99 | 15 109 131 40 77 134 8 8 | 64 17 56 63 135 21 65 97 | *
105 95 116 28 66 92 31 62 | 69 116 36 8 28 9 40 124| 25 73 33 28 8 50 126 130 | 40 107 4 3 67 68 104 50 | *
90 20 39 17 26 8 22 97| 9 122 15 33 12 44 51 2 [132 30 21 128 98 24 133 116| 99 112 45 19 31 113 7 48 | *
38 91 63 108 115 101 136 59 | 80 45 91 50 103 34 128 72 |58 34 47 49 8 64 9 55|10 61 39 94 8 57 123 108 | *
120 79 11 76 9 8 114 35 | 20 132 117 125 35 48 6 74 | 95 8 19 27 39 78 101 66 | 49 125 95 83 30 129 60 28 | *
46 67 51 121 127 32 33 56 |25 39 8 92 84 30 37 71|13 18 103 114 51 65 68 20 |114 8 35 127 11 70 98 136 | *
10 44 99 64 30 72 14 8 |66 7 75 52 73 59 70 47 |3 121 11 79 8 43 56 29 [ 93 32 13 132 8 118 29 41 | *
55 13 3 133 135 8 23 48 |58 126 79 115 41 98 29 9 |60 3 5 110 107 13 123 6 | 1 43 9 69 76 16 119 111 [ *
103 111 37 122 131 16 110 96 | 78 133 55 127 14 81 113 22 [104 124 48 61 37 100 46 118 (100 72 92 2 55 121 54 24 | *
112 6 [ 127 ] 33 | 85 [ 101 [ 121 | 29 | 39 | 66 | 127 | 42 | O | 96 | 118 | 60 | 95 | 55 | 44 | 125 | 66 | 121 | 56 | 51 | 81 | 99 | 51 | 4 [123] 55 | 116 | 22 | *
15 | 102 | 118 | 55 | 102 | 86 | 68 | 82 | 92 | 99 | 102 (135 | 44 | 75 | 6 [118| 21 | 66 [ 33 | 90 | 59 | o1 | 114 | 57 [ 10 | 3 | 11 | 82 | 135 | 66 | 130 | 106 | *
111 | 44 [ 120 | 70 | 130 | 85 | 114 | 102 | 5 | 121|104 | 9 | 43 | 47 |126| 67 | 92 | 77 [ 22 | 98 | 21 | 95 | 67 | 7 | 21 | 37 | 63 [ 104|120 | 20 | 86 | 90 | *
108 | 134 | 69 | 112 | 75 | 4 | 49 | 115119 | 8 |116 | 60 | 76 | 72 | 37 | 26 | 69 | 88 | 11 | 106 | 36 [ 102 | 82 | 90 | 22 | 47 | 39 | 97 | 114 | 29 | 23 | 33 | *
64 | 38 | 5 | 99 [ 116 | 11 | 67 | 47 | 33 | 33 [ 107 | 28 | 74 | 102 [ 124 | 110 | 64 | 99 | 130 | 53 | 97 | 46 | 63 | 99 | 55 | 128 [ 116 | 28 |129| 6 | 71 | 79 | *
82 | 68 | 55 | 5 | 17 | 75 | 116 | 13 | 112 | 23 [ 103 [ 111 | 79 | 70 | 99 | 79 | 132 [ 111 | 120 [ 110 | 28 | 84 | 119 | 40 | 58 [126 | 42 | 12 | 81 [118 | 10 | 17 | *
87 [ 6 |104| 31 | 91 | 32 | 35 [103| 90 | 59 | 82 [ 79 | 118 | 84 | 64 | 106 | 20 [ 122|110 | 51 | 9 | 70 | 49 [ 23 | 6 | 65 | 70 | 103 | 98 | 7 | 26 | 107 | *
129 | 131 | 47 | 127|122 | 17 | 71 | 2 | 95 | 48 | 101 | 96 | 77 | 39 | 7 [ 30 | 73 133 | 90 | 3 |133| 88 | 13 | 20 [ 105| 16 | 85 | 35 | 59 | 83 [ 135 | 112 | *
107 | 10 | 34 | 128 | 69 | 26 | 111 | 28 [134| 2 | 44 | 20 | 70 | 110 | 55 | 24 | 48 | 62 [ 80 | 70 | 30 | 11 | 117 | 66 | 60 | 34 | 65 | 84 | 30 | 96 | 122 | 61 | *
17 | 25 | 23 | 49 | 39 | 46 | 42 | 38 |128 | 57 | 21 | 16 | 16 | 86 | 28 [ 61 | 10 | 45 [ 70 | 136 | 61 | 30 | 58 | 15 | 86 | 86 | 34 | 73 | 48 | 12 [ 115|125 | *
44 | 123 | 86 | 106 | 108 | 69 | 103 [ 117 | 43 | 5 | 86 | 49 | 40 | 127 | 22 | 89 | 33 | 25 | 60 | 68 | 41 | 7 | 62 [ 50 | 65 [ 107 | 78 | 41 | 34 | 99 | 38 | 81 | *
116 | 8 | 24 | 101 | 34 [135| 77 | 118 | 6 | 60 | 113 | 26 | 57 | 114 | 43 [ 127 | 11 | 38 [ 50 | 94 | 132 | 99 | 115 | 14 [ 109 | 58 | 102 | 14 | 44 | 76 | 104 | 32 | *
78 | 83 | 56 | 97 | 113 | 110 | 98 [ 129 | 50 | 124 | 62 | 55 | 125 | 116 | 62 | 125 | 25 [105| 40 | 26 | 8 | 86 | 5 [132| 45 | 43 | 54 | 88 | 96 | 88 | 60 | 43 | *
93 | 104 | 37 | 89 | 77 | 87 | 30 | 40 | 131 | 92 | 13 | 27 | 134 | 92 [ 129 | 35 [123 [ 131 | 30 | 25 [122| 4 | 45 | 8 |127 | 51 [122| 23 | 38 [111| 36 | 72 | *
100 | 126 | 80 | 37 | 11 | 59 | 19 | 98 | 96 | 16 | 77 | 23 | 131 | 53 | 89 | 22 | 135 114 [ 20 | 75 | 34 | 50 | 35 | 32 | 4 | 21 | 133 | 19 | 56 | 82 | 13 | 131 | *
39 | 33 | 21 |126| 38 {109 | 13 | 9 | 14 | 39 | 61 | 113 | 63 [ 56 [ 132| 14 | 51 [ 9 | 10 | 69 [ 103 | 36 | 87 [ 111 | 80 | 40 | 64 | 136 | 89 [ 126 | 95 | 91 | *
94 | 134 | 123 | 121 | 23 | 132 | 65 | 41 | 12 | 84 | 120 | 123 | 64 | 107 | 26 | 120 | 96 | 101 [ 55 | 19 [ 118 | 60 | 130 | 46 | 120 | 136 | 121 | 68 | 67 | 133 | 58 | 103 | *
11 | 84 | 136|118 | 76 | 90 | 81 | 133 | 79 | 20 | 64 [ 102 | 22 | 83 | 11 [ 104 | 117 | 83 | 95 | 2 | 124 [ 101 | 43 | 44 | 3 |110| 76 | 101 | 109 | 91 [132| 46 | *
64 | 51 | 7 | 80 | 7 |134| 97 [120| 27 |122| 83 | 31 | 46 | 42 | 24 | 37 [ 111 [102| 4 | 6 [128| 61 123 | 52 | 128 | 23 [ 108 | 21 | 13 [ 101 | 25 | 89 | *
56 | 96 | 31 | 18 | 96 | 61 | 57 | 64 | 54 | 110 | 51 | 54 | 136 | 16 | 60 | 81 | 39 [ 35 | 11 | 20 [ 109 | 71 [129 | 70 | 91 109 | 17 | 31 | 53 | 68 | 15 | 44 | *
109 | 112 | 13 | 59 | 50 | 133 | 51 | 34 | 21 | 106 | 118 | 107 | 89 | 117 | 135 | 116 | 114 | 61 | 43 | 55 | 135 | 94 | 29 | 26 | 135 | 57 | 28 | 32 | 49 | 56 | 53 | 120 | *
98 |125| 57 | 56 | 26 | 9 |106 | 51 | 45 | 95 | 53 | 133 | 71 | 85 | 40 | 65 | 8 | 92 | 86 | 79 | 42 | 126 | 52 | 71 | 116 | 20 | €0 | 87 | 130 | 123 | 102 | 12 | *
92 | 115 | 66 | 47 | 88 | 41 | 84 | 3 | 66 | 69 | 32 | 39 | 126 | 88 | 18 | 29 | 86 [ 123 | 39 [ 81 | 92 | 103 | 40 | 59 | 95 | 15 | 36 | 33 | 113 | 46 | 31 | 64 | *
117 | 60 | 81 | 109 | 107 [122| 36 | 11 | 75 | 79 | 117 | 121 | 37 | 49 | 34 | 87 | 107 | 2 | 46 | 15 | 57 | 41 | 127 | 92 | 18 | 83 | 132 | 50 | 29 | 85 | 70 | 40 | *
40 | 87 | 25 | 14 | 12 | 136 | 27 | 60 | 55 | 34 | 75 | 80 | 18 | 79 | 91 | 90 | 54 | 36 | 117 | 72 | 76 | 81 | 12 [ 110 | 75 | 66 | 104 | 125 | 70 | 22 | 54 | 99 | *
5 | 114 | 94 | 27 | 72 | 127 [ 123 | 35 | 81 [128 |66 | 75 | 45 | 95 | 77 | 18 | 5 | 23 | 58 [ 127 | 27 | 77 | 97 | 47 | 17 | 9 |126| 92 | 37 | 119 | 42 | 10 | *
24 | 118 | 9 | 43 |125| 82 | 29 [ 113 | 94 | 18 | 2 | 69 | 68 |128| 50 | 7 | 6 [104| 68 | 24 [ 105| 38 | 39 [ 106 | 74 | 82 | 40 | 52 | 6 | 35 | 84 | 49 | *
55 | 62 | 61 | 87 | 52 | 113 | 70 | 56 | 31 | 89 | 5 | 47 | 87 |113| 3 | 75 | 112 39 | 34 | 37 | 77 | 85 | 69 | 76 | 73 | 104 | 112 | 115 | 128 | 17 | 124 | 114 | *
36 | 69 | 107 | 95 | 123 | 8 | 44 | 26 | 15 | 19 | 101 | 37 | 116 | 57 | 66 | 46 | 45 | 34 | 91 | 54 | 38 | 105|112 | 61 | 78 | 56 | 7 | 127 | 51 | 16 | 3 |122| *
59 | 19 | 114 [ 76 | 41 | 72 | 63 | 86 | 24 | 14 | 57 | 105 | 84 | 73 | 27 | 2 | 59 [ 107 | 30 | 12 | 81 | 76 | 108 | 125 | 33 | 45 | 45 | 131 | 40 | €3 | 121 | 110 | *
54 | 48 | 14 | 16 | 129 | 3 | 105|121 | 74 | 135 | 81 | 125 | 54 | 61 | 78 | 57 | 133 | 64 | 6 | 131|101 | 27 | 133 | 29 | 126 | 102 | 131 | 107 | 57 | 92 | 18 | 84 | *
101 | 14 [ 119 | 30 | 67 | 76 | 107 | 61 | 124 | 38 | 86 | 95 | 90 | 69 | 68 | 103 | 82 | 134 | 64 | 17 | 85 | 51 | 113 | 113 | 13 | 108 | 135 | 5 | 62 | 134 | 80 | 117 | *
128 | 106 | 96 | 70 | 135 | 125 | 60 | 91 | 46 | 55 | 122 | 114 | 31 | 76 | 82 | 63 | 32 | 69 | 53 | 59 | 50 | 10 | 65 | 133 [ 107 | 115 | 30 | 110 | 95 | 50 | 34 | 128 | *
127 | 45 | 49 | 17 | 58 [ 104 | 117 | 69 | 20 | 22 | 7 | 9 |101| 74 | 32 | 94 | 53 | 52 [135| 45 | 11 | 28 | 32 | 49 [ 115| 63 | 127 | 94 | 105 | 24 | 30 | 130 | *
75 | 107 | 63 | 135 | 21 | 91 | 56 | 32 | 52 | 129 | 132 | 38 | 78 | 46 [ 122 | 85 | 28 | 53 | 67 | 80 | 46 | 57 | 9 |69 [ 3 |127| 9 | 46 |118| 64 | 73 | 52 | *
81 | 28 | 109 | 122 | 68 | 130 | 22 | 59 | 127 | 40 | 85 | 11 | 108 | 13 | 71 | 77 | 83 | €8 | 23 | 89 | 71 | 54 | 111 [ 112|118 | 22 | 115 | 111 | 10 | 78 | 109 | 14 | *
97 | 90 | 116 | 128 | 63 | 48 | 16 | 63 | 107 | 47 | 60 | 45 | 82 | 20 | 108 | 119 | 113 | 24 | 13 | 111 | 99 | 42 | 44 [ 108 | 17 | 84 | 26 | 83 | 43 | 65 | 41 | 97 | *
72 | 116 | 39 | 98 | 53 | 88 | 99 | 68 | 105 | 41 | 8 | 115|132 | 94 [ 130 | 109 | 66 | 86 | 104 | 25 | 84 | 48 | 37 [ 119 | 95 | 35 | €6 | 36 | 77 | 43 | 105 | 50 | *
61 | 47 |113| 18 | 8 | 7 | 23 [ 135|109 | 76 | 13 | 117 | 39 [ 95 | 31 | 68 | 27 [ 128 | 7 | 41 | 104 | 98 |104 | 82 | 30 | 8 | 25 | 15 | 22 [ 136 | 59 | 48 | *
130 | 43 [ 124 | 64 | 115 | 39 | 115 | 22 | 36 | 63 | 88 | 136 | 96 | 52 | 48 | 17 | 31 | 12 | 76 | 47 |126 | 89 | 73 | 56 | o1 | 81 | 18 | 91 | 90 | 90 | 4 | 108 | *
22 | 95 | 65 | 112|105 | 47 | 95 | 72 | 58 | 80 | 65 | 98 | 20 | 23 [ 101 | 124 | 70 [ 113 | 63 | 62 | 86 | 8 | 80 [ 114 | 78 | 10 | 41 | 117 | 47 | 44 | 62 | 28 | *
89 [ 110 | 62 | 48 | 15 | 64 | 112 [ 110 | 122 | 73 | 90 | 12 | 117 | 81 [ 105|129 | 74 | 95 | 87 132 | o1 | 122 | 116 [ 121 | 6 |122| 80 | 86 | 71 | 32 | 94 | 136 | *
31 | 3 | 84|53 | 16|25 |128| 18 | 84 |[109| 73 | 108 | 62 | 21 [ 90 | 9 |56 [ 74 | 79 | 10 | 31 | 16 | 31 [ 102|128 | 60 | 61 | 75 | 74 [ 106 | 45 | 41 | *
12 | 42 | 41 |106| 3 |38 | 33 | 76 | 80 | 30 | 19 | 42 | 32 | 127|112 | 80 | 12 | 47 | 26 | 49 | 121 [ 124 | 64 | 84 | 31 |121| 82 | 79 | 72 | 67 | 9 | 111 | *
27 | 67 | 87 |125| 10 | 43 | 12 | 88 | 111|126 | 76 | 118 | 8 | 124 | 63 | 126 | 40 | 94 | 105 | 57 | 63 | 132 | 83 [ 104 | 18 [119| 20 | 55 | 2 | 87 [116 | 24 | *
70 | 46 | 11 | 58 | 92 | 79 | 96 | 4 | 44 | 35 | 99 | 30 | 29 | 48 | 45 | 44 | 3 [119| 85 [107 | 49 | 22 | 47 | 63 | 75 [ 103 | €9 | 85 | 124 [ 127 | 51 | 78 | *
32 | 58 | 73| 33 | 46 | 118 | 55 | 99 | 10 | 94 | 14 | 77 | 67 | 47 [ 106 | 131 | 43 [ 37 | 97 | 27 | 16 | 21 [110| 9 | 97 |124 | 58 [106 | 99 | 72 | 36 | 26 | *
44 | 15 | 26 | 95 [131| 2 | 21 | 67 | 70 | 68 | 106 | 130 | 66 | 128 | 25 | 23 | 128 | 85 | 108 | 22 | 5 | 79 | 15 [ 24 | 74 | 36 | 16 | 5 | 27 | 77 | 92 | 134 | *
57 | 79 | 51 | 50 | 20 | 89 | 52 [ 106 | 83 | 112 | 56 | 28 | 102 | 109 | 36 | 72 | 105 | 97 | 120 119 | 74 | 23 | 14 [ 28 | 28 | 4 | 8 |113| 24 | 8 | 9 | 58 | *
82 | 16 | 133 | 40 | 54 | 126 | 37 | 65 | 62 | 88 | 97 | 112|122 | 36 [ 133 | 13 [121 [ 51 | 5 | 19 [ 13 | 24 | 18 [ 67 | 94 [ 133 | 72 | 117 | 106 | 98 | 13 | 42 | *
99 | 78 | 74 | 126 | 120 | 66 | 40 | 97 | 73 | 15 | 89 | 25 | 26 | 34 | 12 | 49 | 47 [ 103 | 44 | 74 | 88 | 109 | 55 | 2 | 89 | 80 | 32 | 57 | 119 | 89 | 35 | 66 | *
103 | 68 | 88 | 78 | 73 | 62 | 78 | 108 | 23 | 26 | 126 | 68 | 27 | 129 | 111 [ 136 | 84 | 31 | 38 | 96 | 95 [ 118 | 78 [ 118 | 33 | 79 | 86 | 6 | 18 | 39 | 95 | 88 | *
37 | 119 | 12 | 121 | 51 [ 108 | 50 [ 116 | 53 | 70 | 87 | 46 | 72 | 88 [ 120 | 42 | 78 | 54 | 122 [ 130 [ 102 | 19 | 92 | 97 | 135 | 12 [ 101 | 95 | 26 | 51 | 39 | 86 | *
26 | 76 | 91 | 3 |124 | 74 | 54 [ 101 [ 133|115 | 3 | 111 | 25 | 58 [ 51 | 50 | 76 | 28 | 101 | 31 [ 52 | 2 [120| 30 | 92 [ 111 | 87 | 29 | 61 | 81 | 45 | 65 | *
74 | 4 | 32| 97 | 60 | 94 | 120|123 | 20 | 130 [ 116 | 94 | 106 | 130 | 67 | 36 | 122 | 58 | 61 | 136 | 18 | 128 | 75 [ 11 | 59 | 64 [ 92 | 91 | 11 [107 | 4 | 104 | *
63 | 8 | 110 | 46 | 114 | 119 | 34 | 48 | 7 | 42 | 21 |135| 7 | 15 | 15 | 55 | 16 | 56 | 124 | 35 [ 134 | 66 | 25 | 48 | 14 | 49 [ 52 | 79 | 78 | 37 | 56 | 7 | *
113 | 34 [ 132 42 | 28 | 44 |120| 8 | 45 | 90 | 18 | 84 | 2 | 94 | 109 | 38 | 15 | 4 [ 56 |106 | 33 | 34 | 33 | 41 [ 50 | 5 | 53 | 67 | 58 | 113 | 62 | 123 | *
80 | 13 | 71 | 72 | 78 | 32 | 119 | 17 | 87 | 136 | 127 | 43 | 86 | 120 | 81 | 98 | 4 [118| 77 |123 [ 123|125 | 68 | 27 | 55 | 52 | 125 | 44 | 66 | 97 | 75 | 60 | *
52 | 53 | 130 | 117 | 24 | 61 | 5 [136| 6 | 72 | 53 | 44 | 114 | 112|125 | 88 [ 8 | 14 | 103|115 | 73 | 59 [136 | 72 | 2 | 96 | 43 | 13 | 25 [120| 53 | 98 | *
129 | 85 | 75 | 89 | 57 | 45 | 28 | 42 | 24 | 74 | 33 | 67 | 119|121 | 30 | 91 | 21 | 27 [ 50 | 9 |120| 3 | 106 | 87 [106| 32 | 50 [ 111 | 20 | 57 | 71 | 29 | *
102 | 132 | 92 | 67 | 81 | 64 | 15 | 78 | 67 | 36 | 22 | 10 | 4 | 123 | 103 | 134|135 | 6 | 109 | 48 | 130 [ 135 | 53 | 130 | 120 | 88 | 107 | 130 | 80 | 108 | 133 | 119 | *
71 | 91 | 85 | 108 | 83 | 90 | 102|130 | 81 | 56 | 40 | 50 | 51 | 83 | 80 | 52 | 76 | 20 | 113 | 20 | 11248 | 6 [123| 76 | 69 | 88 | 49 | 9 | 69 | 102 | 54 | *
38 | 73 | 52 | 77 [ 103 | 22 | 24 | 16 | 97 |105| 15 | 63 | 92 | 113|123 | 99 | 48 | 17 | 71 | 14 | 15 | 10 | 96 [ 120 | 24 | 39 | 19 | 2 |69 | 2 | 6 | 87 | *
41 | 30| 35| 99| 2 | 133|131 |125| 65 | 52 | 51 | 35 |105| 24 | 54 | 97 | 129 | 81 | 40 | 60 | 111 | 24 | 26 | 39 | 116 | 68 | 21 | 27 | 16 | 112|115 | 85 | *
20 | 105 | 28 | 105 | 79 | 98 | 92 | 57 | 108 | 31 | 71 | 131 | 97 | 98 | 58 | 41 | 121 | 63 | 128 | 32 [ 108 | 22 | 131 [ 131 | 90 | 46 [110| 71 | 8 |40 | 2 | 47 | *
21 | 50 | 19 | 79 | 42 | 25 | 80 | 77 | 4 |125| 78 | 134 | 59 | 107 | 35 | 101 | 7 | 75 | 134 | 83 | 64 | 89 | 90 | 38 | 125 | 42 | 23 | 124 | 112 | 28 | 69 | 74 | *
108 | 7 [111| 83| 9 |35 | 45 | 71 |27 | 98 | 70 |59 | 17 |55 | 2 | 71 | 91 | 42 | 98 | 118 | 82 | 54 | 17 | 101 | 112 | 114 | 14 | 94 | 42 | 128 | 132 | 37 | *
77 | 135 | 22 | 101 | 117 | 36 | 94 | 85 | 119 | 71 | 20 | 48 | 14 | 12 | 14 | 19 |115| 82 | 20 | 69 | 87 | 23 | 134 [ 117 | 99 | 98 | 33 | 74 | 108 | 49 | 127 | 25 | *
66 | 9 | 8 | 290 | 65 | 30 | 14 | 7 | 132 49 [128 | 91 |110| 75 | 9 | 34 | 49 [ 117 | 99 | 114 [ 120 | 32 | 20 | 25 | 123 | 62 | 114 | 119 | 63 | 27 | 83 | 126 | *
122|209 | 10| 4 | 6 | 20| 6 | 49 | 85 | 25 |120| 92 | 11 | 73 | 5 [102| 72 | 132 | 92 | 116 | 107 | 43 | 107 | 134 | 29 | 70 | 136 | 105 | 3 | 114 | 94 | 23 | *
124|121 | 27 | 2 | 84 [ 111 | 18 | 104 | 134 | 54 | 6 | 62 | 115 | 10 | 19 | 108 | 43 | 124 [ 102 | 78 | 17 | 60 | 72 | 54 | 7 | 19 | 22 | 90 | 134 | 79 | 19 | 21 | *
133 | 23 | 20 | 59 | 82 | 40 | 31 |126 | 28 | 96 | 82 | 36 | 30 | 33 | 52 | 62 | 84 | 71 | 94 | 51 | 44 | 67 | 74 | 42 | 67 | 101 | 31 | 38 | 133|110 | 3 | €8 | *
88 | 65 | 115 | 43 | 132 | 136 | 74 | 37 | 11 | 3 |124| 61 | 13 | 41 | 41 | 115|126 [ 106 | 129 | 73 | 116 | 4 [ 77 | 98 | 13 | 134 | 120 | 120 | 126 | 61 | 63 | 113 | *
17| 2 |60 | 54 | 4 | 71 | 53 | 89 | 58 | 12 | 64 | 74 | 80 | 56 | 59 | 58 | 32 | 116 | 88 | 110 | 78 | 131 | 31 |103| 26 | 54 | 98 | 46 | 7 | 74 | 5 | 57 | *
49 | 111 | 45 | 90 | 86 | 48 | 10 | 114 | 17 | 50 | 129 | 103 | 35 | 103 | 8 [130| 78 | 67 | 75 | 33 | 45 | 96 | 19 | 5 | 11 | 38 [ 123 | 10 | 39 | 129 | 96 | 129 | *
120 | 18 [ 103 | 82 | 110 [ 104 | 20 | 132 [ 123 | 10 | 109 | 4 | 61 | 85 | 134 [ 38 | 15 109 | 2 |125| 83 | 119 | 68 | 96 | 85 | 131 | 84 | 55 | 132|125 | 18 | 70 | *
136 | 35 | 131 | 129 | 134 | 62 | 124 | 19 | 37 | 78 | 32 | 83 | 19 | 99 | 44 | 20 | 96 127 | 90 | 52 | 14 | 115 | 53 | 85 [ 132 | 130 | 15 [ 103 | 45 | 14 | 73 | 118 | *
100 1 | 15 | 36 | 66 | 13 | 83 | 30 | 9 | 43 |104| 72 | 5 | 38 | 131 | 98 | 59 | 65 | 36 | 112 | 113 | 62 | 37 | 35 | 73 | 71 | 81 | 24 | 122|117 [ 101 | 16 | *
93 | 104 [ 126 | 19 | 58 | 25 | 131 [ 111 | 17 | 119 | 53 | 69 | 17 | 10 | 19 | 136 | 28 | 84 | 39 | 117 | 88 | 34 |105| 44 | 77 | 73 | 116 | 75 | 27 [ 121 | *

100 | 1 | 8 | 73 | 87 [ 114 | 91 |110| 24 | 6 | 50 |115| 4 | 26 | 79 | 65 | 126 | 127 | 12 | 62 | 16 | 53 | 37 | 109 | 75 | 102 | 52 | 105 | 80 | *

93 | o1 | 31 121 | 46 | 41 | 52 | 133 | 104 [ 104 [ 136 | 73 | 13 | 82 | 3 | 37 | 56 | 94 136 | 41 | 25 | 96 | 12 | 121 | 131 [ 124 | 77 | *

700 | 1 | 93 | 63 | 34 | 58 | 3 | 49 | 23 | 33 | 125 | 89 | 42 | 18 | 80 | 58 | 89 | 43 | 48 | 72 | 48 | 83 | 76 | 33 | 55 | 20 | *

700 | 49 | 16 | 5 | 65 | 21 | 87 | 5 | 46 | 66 | 16 | 40 | 114 | 64 | 124 | 27 | 113 | 89 | 134 | 17 | 21 | 76 | 34 | *

1 | 93 [100 | 74 | 97 | e5 | 18 | 57 | 21 | 70 | 65 | 7 | 12 | 36 | 61 | 117 | 56 | 4 | 64 | 47 | 8 | 38 | *

i | 13 | 19| 41 | 98 | 8 [ 133 | 29 | 35 | 83 | 79 [120| 77 | 35 | €8 | 60 | 19 | 11 | 15 | *

93 [ 121 | 3 |16 [ 121 [ 1 | 47 [ 72 [95 | 122 | 87 | 47 | 59 | 118 | 54 | 103 | 30 | 59 | *

88 | 108 | 87 [ 100 93 [ 100 | 1 |02 | 52 | 18 | o7 | 62 | 65 | 11 | 82 | 59 | *

100 | 112 [ 93 93 [ 100 | 1 [134| 33 | 48 | 5 | 31 | 109 | *

1 93 [ 100 [ 123 | 73 | 67 | 135 | *

1 | 93 [ 100 [120 | *

1] 130

100 |

™ ¥ ™ N » N » N » ¥ N N N N N N ™ v ™ ¥ ™ ¥ ™ N2 ™ N2 ™ N2 ~ N ~ N N
32 31 30 29 28 27 2 25 24 23 22 21 2 19 18 17 16 15 14 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1 Bt
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Tabela Al. Estimativas do quociente de forma do fuste com casca médio (9) para as
matrizes da populacdo base de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos apés

instalacdo (ano 2006), em Selviria, MS.

Matriz q
1 0,8382
2 0,7956
3 0,8330
4 0,8620
5 0,8376
6 0,8089
7 0,8473
8 0,8108
9 0,8546
10 0,8423
11 0,8054
12 0,8110
13 0,7942
14 0,8172
15 0,8194
16 0,8196
17 0,7964
18 0,8142
19 0,7941
20 0,8252
21 0,7767
22 0,7854
23 0,7995
24 0,7772
25 0,7983
Média geral 0,8146

Tabela A2. Quadrados médios para os caracteres quantitativos avaliados na populagcdo
base de Eucalyptus camaldulensis, aos 20 anos apds instalagdo (ano 2006),

em Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacao ALTT (m) DAP (cm) FOR VOL (m’/arv.) SOB (%)
Repeticio 48,2094 55,336 1,7801 0,4734 0,2194
Progénie 119,1587 346,7929 45114 3,3364 0,3905
Erro 27,4717 62,2006 1,0613 0,5853 0,1337

ALTT: Altura total (m); DAP: diametro a altura do peito; FOR: forma do fuste; VOL: volume de madeira.
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Tabela A3. Quadrados médios para os caracteres quantitativos avaliados na populagdo

base de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos apds instalacdo, na Situagdo A

(ano 2007), em Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacdo ALTT (m) ALTB (m) DAP (cm) VOL (m’/arv.) RPE (mm) SOB (%)
Repeticio 52,0666 43,3260 53,2189 0,5644 59,6750 0,2094
Progénie 162,3927 146,1611 368,2677 4,5376 116,4222 0,4314
Erro 31,2619 27,5300 64,5325 0,7469 20,7780 0,1353
ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:

resisténcia a penetragido da madeira. Situagdo A: avaliagdo de todas as drvores antes do desbaste no ano 2007 (n=1500).

Tabela A4. Quadrados médios para os caracteres quantitativos avaliados na populagdo

base de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos ap6s instala¢do, na Situacdo B

(ano 2007), em Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacio ALTT ALTC ALTB DAP \;OL RPE DBNg
(m) (m) (m) (cm) (m’/arv.) (mm) (g/cm”)

Repeticio 66,0484 61,2737 45,6723 72,7161 0,6449 58,5505 0,0086

Progénie 117,7714 113,2439 100,8371  239,9247 2,2694 104,4937 0,0243

Erro 29,8634 33,5439 25,6767 55,7210 0,4855 20,9135 0,0029

ALTT: Altura total (m); ALTC: altura comercial; ALTB: altura de bifurcagdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL

volume de madeira; RPE: resisténcia a penetragdo da madeira; DBM: densidade bésica da madeira no DAP. Situacéio B

avaliac@o de arvores desbastadas, ano 2007 (n=1250).

Tabela AS. Quadrados médios para os caracteres quantitativos avaliados na populagdo base de

Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos ap0s instalacdo, na Situacdo C (ano 2007),

em Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacio  ALTT (m) ALTB(m) DAP(cm) VOL (mY/4rv.) RPE (mm)
Repeticdo 107,2505 147,2337 276,6359 6,2065 185,8573
Progénie 19,7865 55,0125 235,1630 5,0511 220,6173

Erro 11,0029 22,4539 33,0281 0,7914 11,9425
ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:

resisténcia a penetragdo da madeira. Situacdo C: avaliagdo de drvores remanescentes no ano 2007 (n=250).
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Tabela A6. Quadrados médios para os caracteres quantitativos avaliados na populagdo base de
Eucalyptus camaldulensis, aos 22 anos apés instalacdo, na Situagdo D (ano 2008),

em Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacio ALTT (m) DAP (cm) VOL (m*/4rv.)
Repeticio 130,3420 293,7889 8,3586
Progénie 24,8960 2554121 6,5643
Erro 12,8597 37,5156 1,0956

ALTT: Altura total (m); DAP: diametro a altura do peito; VOL: volume de madeira. Situagcdo D: andlise nas drvores
remanescentes, um ano ap6s o desbaste, ano 2008 (n=250).

Tabela A7. Quadrados médios para os caracteres quantitativos avaliados na populacdo base de
Eucalyptus camaldulensis, aos 23 anos apds instalagdo, na Situacdo e (ano 2009), em

Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacao ALTT (m) DAP (cm) VOL (m’/4rv.)
Repeti¢do 164,1006 292,0324 10,4236
Progénie 21,3166 257,6792 7,8829
Erro 19,3998 40,9168 1,5004

ALTT: Altura total (m); DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira. Situacdo E: andlise nas drvores
remanescentes, dois anos apds o desbaste, ano 2009 (n=250).

Tabela A8. Quadrados médios para os caracteres quantitativos das brotacdes, avaliados na
populacdo base de Eucalyptus camaldulensis, um ano apds o desbaste (ano 2008)

em Selviria, MS.

Fonte de QUADRADO MEDIO

variacao ABC (cm?) BRO (%) NBr ALTBr (m)
Repeti¢ao 0,0050 0,0345 7,9475 21,8580
Progénie 0,0158 0,0181 14,9667 6,8436
Erro 0,0033 0,0175 3,3636 2,1568

ABC: drea basal da cepa; BRO: brotacdo da cepa; NBR: niimero total de brotos por cepa; ALTBr: altura total dos trés
brotos principais.
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Tabela A9. Estimativas das variancias: genética aditiva (53 ), genética aditiva com ajuste
. ) . . - .. A
do parentesco entre progénies ( %ar, ), residual (ambiental + ndo aditiva) (Ge2 )e

fenotipica individual (Yr), para os caracteres quantitativos avaliados na
populacdo base de Eucalyptus camaldulensis, dos 20 aos 23 anos apds

instalacdo (anos 2006 a 2009, respectivamente), em Selviria, MS.

Situacio Caracteres o G, 8; 67
ALTT (m) 6,1125 6,0340 22,8873 28,9998
DAP (cm) 18,9728 18,7293 47,9709 66,9438
2006 FOR 0,2300 0,2271 0,8888 1,1188
VOL (m*/4rvore) 0,1834 0,1811 0,4477 0,6311
SOB (%) 0,0171 0,0169 0,1208 0,1380
ALTT (m) 8,7421 8,6299 24,7054 33,4474
ALTB (m) 7,9087 7,8072 21,5985 29,5072
A DAP (cm) 20,2490 19,9892 49,3458 69,5948
(2007) VOL (m*/4rvore) 0,2527 0,2495 0,5574 0,8101
RPE (mm) 6,3763 6,2944 15,9958 22,3721
SOB (%) 0,0197 0,0195 0,1205 0,1403
ALTT (m) 5,8605 5,7853 25,4680 31,3285
ALTC (m) 5,3133 5,2451 29,5589 34,8723
B ALTB (m) 5,0107 4,9464 21,9187 26,9294
(2007) DAP (CII:) 12,2802 12,1227 46,5108 58,7910
VOL (m’/arvore) 0,1189 0,1174 0,3963 0,5153
RPE (mm) 5,5720 5,5005 16,7345 22,3065
DBM (g/cm’) 0,0014 0,0014 0,0019 0,0033
ALTT (m) 0,5856 0,5781 10,5637 11,1493
C ALTB (m) 2,1706 2,1427 20,8259 22,9965
(2007) DAP (CII:) 13,4757 13,3027 22,9214 36,3970
VOL (m’/drvore) 0,2840 0,2803 0,5784 0,8624
RPE (mm) 13,9117 13,7331 1,5088 15,4204
D ALTT (m) 0,8024 0,7921 12,2579 13,0603
(2008) DAP (Cn31) 14,5264 14,3400 26,6208 41,1473
VOL (m’/rvore) 0,3646 0,3599 0,8222 1,1867
E ALTT (m) 0,1278 0,1261 19,3039 19,4317
(2009) DAP (CII:) 14,4508 14,2654 30,0787 44,5295
VOL (m’/drvore) 0,4255 0,4200 1,1812 1,6067

ALTT: Altura total (m); ALTC: altura comercial; ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; FOR:
forma do fuste; VOL: volume de madeira; RPE: resisténcia a penetragdo da madeira; DBM: densidade bésica da madeira
no DAP; SOB: sobrevivéncia; Situagdo A: andlise antes do desbaste, ano 2007 (n=1500); Situacdo B: andlise nas drvores
desbastadas, ano 2007 (n=1250); Situacdo C: analise nas arvores remanescentes, ano 2007 (n=250); Situagdo D: analise
nas drvores remanescentes, um ano apds o desbaste, ano 2008 (n=250); Situacdo E: andlise nas drvores remanescentes,
dois anos apds o desbaste, ano 2009 (n=250).
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Tabela A10. Estimativas das variancias: genética aditiva (65 ), residual (ambiental + ndo aditiva)

(6‘5) e fenotipica individual (& jz ), para os caracteres quantitativos das brotacdes,

avaliados na populag@o base de Eucalyptus camaldulensis, um ano apds o desbaste

(ano 2008), em Selviria, MS.

Situacio Caracteres 62 6? 67
NBr 0,7735 2,7834 3,5570
Brotacao ABC (cm?) 83042,8036 267659,1963 350701,9999
(2008) ALTBr (m) 0,3124 1,9225 2,2349
BRO (%) 4x10” 0,0175 0,0175

ABC: drea basal da cepa; BRO: brotacdo da cepa; NBR: niimero total de brotos por cepa; ALTBr: altura total dos trés
brotos principais.

Tabela Al1l. Estimativas das covaridncias genotipicas (COVg) e fenotipicas (COAVf), entre 0s
caracteres quantitativos avaliados na populagdo base de Eucalyptus camaldulensis,

aos 20 anos apds instalacdo (ano 2006), em Selviria, MS.

Caracteres  Covariancia ALTT (m) DAP (cm) FOR VOL (m3/érv.)
Ccov, 4,3430 7,0580 0,5379 0,7179
ALTT (m) Ccov; 29,4123 28,9274 2,9552 3,1336
DAP (cm) CQVg 7,0580 14,5880 0,8665 1,4159
COV; 28,9274 66,6791 4,2041 5,9357
FOR CO:Vg 0,5379 0,8665 0,1619 0,0830
COV; 2,9552 4,2041 1,1362 0,3762
3, COVg 0,7179 1,4159 0,0830 0,1419
VOLm7arv) oy, 3,1336 5,9357 0,3762 0,6254

ALTT: Altura total (m); DAP: didmetro a altura do peito; FOR: forma do fuste; VOL: volume de madeira.

Tabela A12. Estimativas das covaridncias genotipicas (COVg) e fenotipicas (COAVf), entre 0s
caracteres quantitativos avaliados na populagdo base de Eucalyptus camaldulensis,

aos 21 anos apds instalacdo, na Situagdo A (ano 2007), em Selviria, MS.

Caracteres Covaridncia ALTT (m) ALTB (m) DAP(cm) VOL (m%/irv.) RPE (mm)

ALTT (m) CO:Vg 6,5767 2,9328 9,4646 1,0578 2,4851
cov; 33,9181 12,6463 32,4179 3,7973 13,6166

ALTB (m) CO:Vg 2,9328 5,9683 4,3525 0,4128 -1,0237
COV; 12,6463 29,7960 13,1457 1,3252 6,7886

DAP (cm) CO:Vg 9,4646 4,3525 15,6567 1,7326 4,2046
CoV; 32,4179 13,1457 69,1477 6,9184 26,6956

VOL (m¥4rv.) CO:Vg 1,0578 0,4128 1,7326 0,1983 0,4702
COV; 3,7973 1,3252 6,9184 0,8022 2,5068

RPE (mm) CO:Vg 2,4851 -1,0237 4,2046 0,4702 4,9057
CoV; 13,6166 6,7886 26,6956 2,5068 23,9118

ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:
resisténcia a penetragcdo da madeira. Situa¢@o A: avaliacdo de todas as drvores antes do desbaste no ano 2007 (n=1500).
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Tabela A13. Estimativas das covaridncias genotipicas (COVg) e fenotipicas (COVf), entre

os caracteres quantitativos avaliados na populacdo base de FEucalyptus

camaldulensis, aos 21 anos apds instalagdo, na Situagdo B (ano 2007), em

Selviria, MS.

Caracteres Covariincia ALTT ALTC ALTB DAP \gOL RPE DBNg
(m) (m) (m) (cm) (m’/arv.) (mm) (g/cm’)

ALTT (m) CO:Vg 3,6919 1,9973 0,8176 4,7744 0,4749 1,7969 0,0318
COVy 31,9669 18,2869 9,9425 26,1144 2,7708 13,1037 0,1663

ALTC (m) CO:Vg 1,9973 29973 2,3764 2,2946 00,1953 -0,1854 0,0098
COVy 18,2869 34,8857 17,9022 12,8021 0,8937 8,7951 0,0946

ALTB (m) CO:Vg 0,8176 2,3764 3,1307 0,7719 0,0401 -1,0751 0,0094
COVy 9,9425 17,9022 27,0243 7,8949 00,5965 6,0582 0,0331

DAP (cm) CO:Vg 47744 22946 0,7719 88,0642 00,7883 2,8873 00,0435
COVy 26,1144 12,8021 7,8949 58,5103 5,0416 24,4741 0,2692

VOL COVg 0,4749 0,1953 0,0401 0,7883 0,0806 0,2877 0,0039
(m’/4rv.) COVf 2,7708 10,8937 0,5965 5,0416 0,5119 2,0501 0,0231
RPE (mm) CO:Vg 1,7969 -0,1854 -1,0751 2,8873 0,2877 3,8828 0,0170
COV; 13,1037 8,7951 6,0582 24,4741 2,0501 23,4815 0,1154

DBM COVg 0,0318 0,0098 0,0094 0,0435 0,0039 0,0170 0,0011
(g/em’) COVf 0,1663 0,0946 0,0331 0,2692 0,0231 0,1154 0,0033

ALTT: Altura total (m); ALTC: altura comercial; ALTB: altura de bifurcagdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL:
volume de madeira; RPE: resisténcia a penetracdo da madeira; DBM: densidade basica da madeira no DAP. Situagdo B:
avaliac@o de drvores desbastadas, ano 2007 (n=1250).

Tabela A14. Estimativas das covariancias genotipicas (COVg) e fenotipicas (COVf), entre

os caracteres quantitativos avaliados na populacdo base de Eucalyptus

camaldulensis, aos 21 anos apés instalacdo, na Situagcdo C (ano 2007), em

Selviria, MS.

Caracteres Covaridncia ALTT (m) ALTB (m) DAP(cm) VOL (m’/arv.) RPE (mm)
COVg 0,0532 -0,0115 0,3812 0,0626 0,1615
ALTT (m) COVf 12,6503 1,8271 11,2745 2,3055 0,8412
COVg -0,0115 0,3265 -0,1135 -0,0269 -0,9696
ALTB (m) COVf 1,8271 23,3909 -1,2055 -0,0560 -1,3031
DAP (cm) COVg 0,3812 -0,1135 5,3923 0,7326 3,3654
COVf 11,2745 -1,2055 37,4440 5,4668 11,8523
VOL (m¥/4rv.) COVg 0,0626 -0,0269 0,7326 0,1058 0,4573
) COVf 2,3055 -0,0560 5,4668 0,8806 1,4586
RPE (mm) COVg 0,1615 -0,9696 3,3654 0,4573 8,7885
COVf 0,8412 -1,3031 11,8523 1,4586 17,8963

ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:
resisténcia a penetragcdo da madeira. Situac@o C: avaliagdo de drvores remanescentes no ano 2007 (n=250).
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Tabela A15. Estimativas das covaridncias genotipicas (COVg) e fenotipicas (COVf), entre
0s caracteres quantitativos avaliados na populacdo base de FEucalyptus
camaldulensis, aos 22 anos apds instalacdo, na Situacdo D (ano 2008), em

Selviria, MS.

Caracteres Covariancia ALTT (m) DAP (cm) VOL (m*/4rv.)
ATTG) o iasol e 29859
DAP (cm) ggj% 10312369595 45 | ?5429712 22%
oLay OO0 tom o oo

ALTT: Altura total (m); DAP: diametro a altura do peito; VOL: volume de madeira. Situagcdo D: andlise nas drvores
remanescentes, um ano ap6s o desbaste, ano 2008 (n=250).

Tabela A16. Estimativas das covaridncias genotipicas (COVg) e fenotipicas (COVf), entre
0s caracteres quantitativos avaliados na populacdo base de FEucalyptus
camaldulensis, aos 23 anos ap0s instalacdo, na Situa¢do E (ano 2009), em

Selviria, MS.

Caracteres Covariancia ALTT (m) DAP (cm) VOL (m3/a’1rv.)

ALTT (m) gg‘\% 2%?9061f7 105’?2524552 ?ﬂgég

DAP (cm) gg‘é‘j 1%?;;552 54,3(?57713 93@2—‘2
VOL (marv.) gg‘éj 2:8;,2 32322 (1):;3(8)3

ALTT: Altura total (m); DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira. Situacdo E: andlise nas drvores
remanescentes, dois anos apds o desbaste, ano 2009 (n=250).

Tabela A17. Estimativas das correlacdes fenotipicas entre os caracteres quantitativos
avaliados na populagao base de Eucalyptus camaldulensis, aos 21 anos apos

instalacdo, na Situacao C (ano 2007), em Selviria, MS.

Matriz das Correlacées Fenotipicas *
ALTT (m) ALTB (m) DAP (cm) VOL (m’/4rv.) RPE (mm)

ALTT (m) 1,0000 0,1062 0,5180 0,6908 0,0559
ALTB (m) 0,1062 1,0000 -0,0407 -0,0123 -0,0637
DAP (cm) 0,5180 -0,0407 1,0000 0,9520 0,4579
VOL (m*/arv.) 0,6908 -0,0123 0,9520 1,0000 0,3674
RPE (mm) 0,0559 -0,0637 0,4579 0,3674 1,0000

ALTT: Altura total (m); ALTB: altura de bifurcacdo; DAP: didmetro a altura do peito; VOL: volume de madeira; RPE:
resisténcia a penetracido da madeira. Situagdo C: avaliacdo de drvores remanescentes no ano 2007 (n=250).
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Tabela A18. Estimativas do Indice Multi-efeitos (IME) com base no carater DAP, para os

250 individuos da populacdo de melhoramento, evidenciando os dez

primeiros e os dez tltimos selecionados, com k, varidvel, na populacdo base

de Eucalyptus camaldulensis, aos 20 anos apds instalacdo (2006), em

Selviria, MS.

Ordem Bloco Matriz f a f+a Ganho Nova Média N, d g
1 40 21 52,84 49143 30,2953 4,9143 30,2953 1,0000 1,6595 6,5738
2 41 21 43,3  3,7940 29,1750 4,2946 29,6755 2,0000 09126 4,7067
3 16 21 38,6 13,5471 28,9280 3,9791 29,3600 2,6667 0,7480 4,2951
4 1 21 39,3 3,5281 28,9090 3,9147 29,2956 2,8000 0,7353 4,2634
5 18 11 46,5 3,3967 28,7776 3,8499 29,2308 27826 11,3595 14,7562
6 15 21 36  3,3883 28,7693 3,7986 29,1796 2,7811 0,6422 4,0305
7 4 18 51,69 3,2773 28,6583 3,7465 29,1274 3,5608 11,7143 4,9916
8 9 21 37,4 32735 28,6544 3,7035 29,0844 3,5243  0,5656 3,8391
9 14 21 37,5 3,2229 28,6039 3,6015 28,9824 3,4336  0,5319 3,7548
10 43 3 47,5 32114 28,5923 3,5755 28,9564 4,0495 1,3352  4,5466
241 1 4 28 -0,5411 24,8398 0,8325 26,2135 71,1406 0,1982 -0,3429
242 45 4 28,2 -0,6999 24,6810 0,7606 26,1415 73,9519 0,1580 -0,5419
243 16 4 25  -0,7526 24,6283 0,7370 26,1180 74,8016 0,0572 -0,6955
244 50 25 25,6 -0,8823 24,4987 0,6808 26,0617 76,8721 10,1243 -0,7580
245 21 4 30,7 -1,2389 24,1420 0,5246 25,9055 82,5737 0,4517 -0,7873
246 8 1 35,3 -1,2558 24,1251 0,5055 25,8864 83,1155 0,8572 -0,3986
247 12 5 30,2 -1,2658 24,1151 0,5037 25,8847 83,2462 0,4337 -0,8321
248 18 5 26,7 -1,5339 23,8470 0,4028 25,7838 86,1342 0,2550 -1,2789
249 27 1 25  -2,2357 23,1452 0,2498 25,6307 89,6380 0,2039 -2,0318
250 20 1 21,2 -2,7423 22,6386 0,1742 25,5551 91,5372 -0,1338 -2,8762

kf. nimero de individuos selecionados por matriz; f: valor genotipico individual ou medicdo de campo; a: efeito genético

aditivo predito; f+a: valor genético aditivo predito; N,: tamanho efetivo populacional; d: efeito genético de

dominancia predito; g = a + d: efeito genotipico predito.
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Tabela A19. Estimativas do Indice Multi-efeitos (IME) com base no cariter DAP, para as
136 matrizes que originaram os individuos do teste de progénies,

evidenciando as dez primeiras e as dez ultimas selecionadas, com k, variavel,

na populagdo base de Eucalyptus camaldulensis, aos 20 anos apds instalacao

(2006), em Selviria, MS.

Ordem Bloco Matriz f a fA+a Ganho Nova Média N, d g
1 40 21 52,84 49143 30,2953 49143 30,2953 1,0000 11,6595 6,5738
2 41 21 43,3 3,77940 29,1750 4,2946 29,6755 2,0000 09126 4,7067
3 16 21 38,6 13,5471 28,9280 3,9791 29,3600 2,6667 0,7480 4,2951
4 1 21 39,3 13,5281 28,9090 39147 29,2956 2,8000 0,7353 4,2634
5 15 21 36  3,3883 28,7693 3,7986 29,1796 27811 0,6422 4,0305
6 18 51,69 3,2773 28,6583 3,7465 29,1274 3,5608 1,7143 49916
7 9 21 37,4 32735 28,6544 13,7035 29,0844 3,5243  0,5656 3,8391
8 14 21 37,5 3,2229 28,6039 3,6015 28,9824 3,4336 0,5319 3,7548
9 23 11 45,7 3,1726 28,5536 3,5503 28,9313 45176  1,2101 14,3828
10 43 20 36 3,1531 28,5340 3,5066 28,3876 4,3735 0,4853 3,6384
127 9 25 34,5 -0,1608 25,2202 1,0294 26,4103 64,3716 0,6053 0,4445
128 58 4 29,3 -0,2215 25,1594 0,9895 26,3704 65,5350 0,4770 0,2555
129 12 4 30 -0,3160 25,0650 0,9515 26,3324 67,0172 0,3483 0,0323
130 9 5 39,3 -0,4423 24,9386 0,3836 26,2645 69,2256 0,9827 0,5405
131 4 28  -0,5411 24,8398 0,8325 26,2135 71,1406 0,1982 -0,3429
132 45 4 282 -0,6999 24,6810 0,7606 26,1415 73,9519 0,1580 -0,5419
133 50 25 25,6 -0,8823 24,4987 0,6808 26,0617 76,8721 0,1243 -0,7580
134 21 4 30,7 -1,2389 24,1420 0,5246 25,9055 82,5737 0,4517 -0,7873
135 8 1 35,3 -1,2558 24,1251 0,5055 25,8864 83,1155 0,8572 -0,3986
136 18 5 26,7 -1,5339 23,8470 0,4028 25,7838 86,1342 0,2550 -1,2789

kf. ndmero de individuos selecionados por matriz; f: valor genotipico individual ou medi¢do de campo; d: efeito genético
aditivo predito; I+ d: valor genético aditivo predito; N,: tamanho efetivo populacional; d: efeito genético de
dominancia predito; g = a + d: efeito genotipico predito.
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