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RESUMO 

 

As espécies nativas podem ser utilizadas para diversos usos em sistemas de produção, bem 

como para recuperação ambiental. Porém, poucas dessas espécies são exploradas 

economicamente devida à falta de oferta de sementes com qualidade genética no mercado. De 

maneira geral, a caracterização genética de populações e a seleção de indivíduos mais 

produtivos a partir de testes de progênies é a primeira etapa do processo para obtenção de 

indivíduos mais produtivos para sistemas de produção.  Assim,  os objetivos desse trabalho 

foram estimar a variação e a divergência genética, as relações genéticas e fenotípicas entre os 

caracteres quantitativos, bem como a interação genótipo x ambiente de testes de progênies de 

polinização aberta de Cordia trichotoma e Dalbergia nigra. As avaliações foram realizadas 

durante os quatro primeiros anos após o plantio. Os caracteres avaliados foram: diâmetro do 

coleto a 30 cm do solo, diâmetro a altura do peito 1,30 m do solo, altura total das plantas, altura 

do primeiro verticilo e sobrevivência. Para a estimativa dos componentes de variância e das 

análises multivariadas utilizou-se o método REML/BLUP (Melhor predição linear não 

viciada/máxima verossimilhança restrita).  As análises foram realizadas entre as progênies da 

mesma espécie. Dois testes de progênies de C. trichotoma e D. nigra, em sistema de consórcio, 

foram instalados em 2012 na empresa Vale Rio Doce, em Linhares-ESpirito Santo, em duas 

áreas, em duas textura de solos. O delineamento experimental adotado foi de blocos completos 

ao acaso, 40 e 34 repetições para área 1 e 2, respectivamente, com uma planta por parcela. 

Foram observadas diferenças significativas (p<0,01) entre as progênies das duas espécies e nas 

duas áreas para todos os caracteres quantitativos. Os testes de progênies de C. trichotoma e D. 

nigra apresentaram altos coeficientes de variação genética, herdabilidades em nível individual 

e de médias de progênies, bem como altos valores da acurácia. Isso indica alto controle genético 

para os caracteres. Correlações genéticas e fenotípicas positivas foram significativas entre os 

caracteres avaliados para as duas espécies. As estimativas de ganhos com a seleção para DAP-

2016 aos 4 anos de idade em ambos os locais foram altos (5,77% a 15,45% para C. trichotoma 

e 12,77% a 23,85% para D. nigra). A redução do tamanho efetivo populacional e diversidade 

genética foi expressiva devido à alta pressão de seleção adotada. A interação genótipo x 

ambiente não foi significativa para Cordia trichotoma e Dalbergia nigra. A estabilidade e 

produtividade foram eficientes como critérios para a classificação das progênies nos dois locais. 

Os testes apresentaram variabilidade genética, divergência e correlações genéticas 

significativas para caracteres silviculturais que poderão ser explorados para várias finalidades 

em ciclos de melhoramento subsequentes e sistemas de produção, principalmente quando a 

finalidade da melhoramento for a produção de madeira para desdobro.   

 

Palavras-chave: Genética quantitátiva. Jacarandá da Bahia. Louro pardo. REML/BLUP. 

 

 

 

 



 
 

ABSTRACT 

 

Native species can be used for various purposes in production systems, as well as for 

environmental recovery. However, few of these species are economically exploited due to the 

lack of genetic quality of seeds in the marketplace. In general, the genetic characterization of 

populations and the selection of more productive individuals from progeny tests are the first 

stage of the process to obtain more productive individuals for production systems. The 

objectives of this work were to estimate the variation and genetic divergence, identify the 

genetic and phenotypic relationships among the quantitative traits, as well as analyze the 

genotype x environment interaction of open pollinated progenies of Cordia trichotoma and 

Dalbergia nigra. The assessments were conducted during the first four years after planting. The 

evaluation traits were: collection diameter at 30 cm from the soil, diameter at 1.30 m from the 

soil, total height of the plants, height of first whorl and survival. To estimate the components 

of variance and multivariate analyzes, the REML/BLUP method (Restricted Maximum 

Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction) was used. The analyses were carried out among 

the progenies of the same species. The two progenies of Cordia trichotoma and Dalbergia 

nigra, in a consortium system, were installed in 2012 at Vale Rio Doce, in the municipality of 

Linhares, Espirito Santo, in two areas, using two distinct soils. The experimental Randomized 

Complete Block design (RCB) were divided into 40 and 34 replicates for area 1 and 2, 

respectively, and one plant per plot. The spacing between plants of both species was 3.0 m x 

3.0 m and between plants of the same species of 6.0 m x 6.0 m. Significant differences (p <0.01) 

were observed between the progenies of the two species and in each area for quantitative traits. 

Progeny tests of C. trichotoma and D. nigra showed high coefficients of genetic variation, 

individual and progeny heritability, as well as high values of accuracy. This indicated high 

genetic control for the characters. Positive genetic and phenotypic correlations were significant 

among the characters evaluated for both species. Estimates of selection gains for DBH-2016 at 

4 years of age at both sites were high (5.77% to 15.45% for C. trichotoma and 12.77% to 2.85% 

for D. nigra).  The decrease in effective population size and genetic diversity was significant 

due to the high selection pressure adopted. There was not genotype x environment interaction 

for C. trichotoma and and D. nigra. Stability and productivity were effective criteria for 

classifying progenies at both sites. The tests presented genetic variability, divergence and 

significant genetic correlations for silvicultural traits. Furthermore, they can be exploited for 

various purposes in subsequent breeding cycles and production systems, especially where the 

purpose of breeding is for the production of wood for sawing. 

  

Keywords: Genotype environment interaction; jacarandá da Bahia; louro pardo; Quantitative 

genetics; REML/BLUP  
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1 INTRODUÇÃO 

 

 

O Brasil é um país com potencial florestal, que apresenta em torno de 7,84 milhões de 

hectares de florestas plantadas e 385 milhões de florestas nativas, o que corresponde a 0,09% 

do território nacional. O mercado brasileiro de árvores plantadas é responsável por 91% de toda 

a madeira produzida para fins industriais no país, os demais 9% vem de florestas nativas 

legalmente manejadas (IBA, 2015; IBA, 2017). As espécies nativas têm potecional econômico 

para serem exploradas em plantios comerciais, porém a oferta de sementes com qualidade 

genética dessas espécie é muito baixa ainda. C. trichotoma, popularmente conhecida como 

louro-pardo, é uma espécie nativa que vem sendo avaliada em plantios florestais tanto para 

compor sistemas silvipastoril ou agroflorestal quanto para plantios comerciais puros. O 

potencial econômico da espécie pode ser verificado pelo seu desempenho em crescimento, 

podendo atingir de 20 até 30 m de altura, diâmetro a 1,30 m do solo superior a 40 a 60 cm 

(BLACK; GRINGS, 2011). D. nigra (Vell.) Allemao ex Benth., conhecida popularmente como 

jacarandá-da-bahia, jacarandá-preto ou caviúna, é uma planta rústica utilizada para plantios 

mistos, pelo fato suportar sombreamento, plantios em terrenos degradados e apresentar boa 

adaptação à terrenos secos (CARVALHO, 1994; LORENZI, 1992a; LORENZI, 2008).  

A utilização dessas espécies ainda é pequena, isto se deve à alguns fatores, como 

fornecimento de mudas, disponibilidade de semente e pouco conhecimento de manejo e 

condução. A obtenção de indivíduos mais produtivos depende principalmente da estrutura 

genética dos indivíduos candidatos a serem os fornecedores de sementes para instalação dos 

plantios.  

A caracterização genética e fenotípica das populações torna-se importante no processo 

de entendimento e na tomada de decisão para seleção  das matrizes fornecedoras de sementes 

para compor a próxima geração de plantas melhoradas (AGUIAR, 2004). Também, as 

estimativas dos componentes de variância e a predição de valores genéticos são procedimentos 

essenciais na identificação de indivíduos com maior potencial produtivo e para formação das 

populações de melhoramento e conservação.  

Atualmente, o procedimento genético-estatístico REML/BLUP (Máxima 

Verossimilhança Residual ou Restrita/Melhor Prevenção Linear Imparcial) tem sido adotado 

para estimativa de parâmetros genéticos e na otimização da seleção em várias espécies 

(FRITSCHE-NETO et al., 2010; RESENDE, 2016).  Muitos autores utilizam essa metodologia 

para estimar os parâmetros genéticos e definir os métodos e intensidades de seleção a serem 

aplicados para formar as populações de melhoramento em programas de melhoramento 

genético de espécies perenes (DUNLOP et al., 2005; KUBOTA et al., 2015; RESENDE, 2016; 

http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0104-77602015000400657&lng=pt&nrm=iso&tlng=pt#B2
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RODRIGUES et al., 2013; SANTOS et al., 2016). A partir da obtenção das estimativas dos 

BLUP`s, variâncias e covariâncias são propostas análises para contemplar a caracterização 

genética  da população. Uma outra análise complementar a esse procedimento é o estudo da 

divergência genética entre os indivíduos da população. Os resultados dessa análise associado 

aos métodos de agrupamentos podem auxiliar na identificação de pares de genitores com maior 

capacidade geral e específica de combinação. Em espécies florestais vários trabalhos 

observaram divergências consideráveis entre indivíduos a partir de dados quantitativos e 

marcadores moleculares (BERTI et al., 2017; KUBOTA et al., 2015; MORAES et al., 2016; 

SANTOS et al., 2016; TAMBARUSSI et al., 2017). Assim, a proposta dessa metodologia é 

unificar múltiplas informações de um conjunto de caracteres a fim de viabilizar a seleção de 

genitores divergentes (SAMPSON, et al. 2015; SINGH, SOFI, 2012; SUDRÉ et al., 2005). 

Existem vários fatores que podem influenciar as estimativas fidedignas dos parâmetros 

genéticos e das análises multivariadas, e ainda pode reduzir a eficiência do processo seletivo e 

o ganho com a seleção. Um desses fatores é o efeito de interação genótipo x ambiente (GxA) 

que muitas vezes não é considerado nos modelos estatísticos. A interação genótipo ambiente é 

definida como a variação de genótipos em resposta a diferentes condições ambientais, que é 

manifestado na forma fenotípica dos caracteres quantitativos (MAIA et al., 2009). Para que esse 

procedimento seja alcançando, tem-se a necessidade de realizar as análises de adaptabilidade e 

estabilidade fenotípica. A partir das análises adaptabilidade e estabilidade, é possível a 

identificação de genótipos com comportamento previsível e que sejam suscetíveis às variações 

ambientais em condições particulares ou amplas (CRUZ; REGAZZI, 1994; MAIA et al., 2009). 

O efeito de interação genótipo x ambiente foi verificado em vários ensaios experimentais de 

espécies florestais. A indicação de genótipos, bem como cultivares, vem sendo pautada nos 

resultados desses trabalhos para diversas regiões do país (BARROSO et al., 2015; PINTO 

JUNIOR et al. 2006; VASCONCELOS et al., 2015; VERARDI, et al., 2009) 

   Assim, este trabalho teve como objetivos: 

i) Caracterizar a variabilidade genética e fenotípica de dois testes progênies de 

C. trichotoma e D. nigra a partir de caracteres quantitativos;  

ii) Aplicar diferentes níveis de intensidades de seleção, visando à seleção de 

genótipos mais produtivos para madeira;   

iii) Estimar a relação genética e fenotípica entre os caracteres quantitativos; 

iv) Estimar a diversidade genética e o tamanho efetivo populacional após a 

seleção; 

v) Estimar a interação genótipo x ambiente considerando duas diferentes 

condições de textura de solo. 

http://lattes.cnpq.br/0527036708233640
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2 REVISÃO DE LITERATURA 
 

2.1  Cordia trichotoma  (VELL.) Arráb. ex steud 

 

C. trichotoma, pertencente à família Boraginaceae, conhecida popularmente como 

louro-pardo, em formações de floresta pluvial Atlântica, semidecídua e no cerrado (LORENZI, 

1992a). São mais de duas mil espécies, distribuidas em cerca de 100 gêneros, que abrangem 

principalmente plantas arbóreas, arbustivas e herbaceas.  Cordia é um dos gêneros mais 

importantes das Boragineceas, com cerca de 250 espécies. Seu nome é homenagem a um dos 

primeiros botânicos alemães do século XVI, Valerius Cordus (CARVALHO, 1988). 

A área de ocorrência da C. trichotoma no Brasil encontra-se, nos estados da Bahia, 

Ceará, Paraíba, Espírito Santo, Goiás, Minas Gerais, Mato Grosso do Sul, Mato Grosso, 

Pernambuco, Paraná, Rio de Janeiro, Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Sergipe, São Paulo e 

no Distrito Federal (RIZZINI, 1971). Pelos aspectos ecológicos de grupo sucessional estudados 

por Carvalho (2003), trata-se de uma espécie secundaria inicial, com tendência a pioneira. É 

exigente em relação ao tipo de solo, se adaptando melhor em solos com fertilidade média a alta, 

profundos, bem drenados e textura argilosa. 

C. trichotoma é uma espécie que pode atingir até 35 m de altura e DAP superior a 100 

cm; com fuste de até 15 m de altura, ramificação em intervalos regulares e inserção dos galhos 

em angulo de 45°, sendo necessária a desrama para minimizar problemas de forma 

(CARVALHO, 2003). A espécie é alógama, polígama, com flores masculinas e hermafroditas, 

com até 2 cm de comprimento, reunidas em panículas terminais densamente ramificadas, com 

10 a 25 cm de comprimento, sendo polinizadas por abelhas e outros insetos pequenos 

(LORENZI, 2008). A reprodução sexuada da espécie é dificultada pela rápida perda da 

viabilidade das sementes, quando mantidas em ambiente não controlado, por apresentarem 

comportamento recalcitrante ao armazenamento (MARCHETTI, 1984). A germinação é do tipo 

epígea, geralmente irregular e com percentuais que variam de 14% a 80% (CARVALHO, 

2003). A madeira de C. trichotoma possui alburno pouco diferenciado do cerne, de coloração 

amarelo a parda, com anéis de crescimento pouco distintos e demarcados pelo parênquima 

marginal. A densidade da madeira varia de leve a moderadamente densa (0,60 a 0,80 g cm-3), 

de fácil trabalhabilidade, sendo indicada para a fabricação de móveis, lâminas faqueadas, 

chapas e valiosas peças de tornearia (CARVALHO, 2006). A árvore possui qualidades 

ornamentais e pode ser empregada no paisagismo, e também indicada para reflorestamentos 

heterogéneos na recuperação de áreas degradadas, sua madeira também é empregada em 

movelaria, embarcações, tonéis, caixilhos, etc (LORENZI, 2008). 
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As características silviculturais mais importantes da espécie são a facilidade de 

regeneração, especialmente em lugares em áreas degradadas pelo sistemas agrícolas, e a forma 

do fuste que não tem tendência de ramificar-se em sentido lateral (REITZ et al., 1983). 

Trabalhos realizados com C. trichotoma indicaram que em plantações bem manejadas pode-se 

atingir incremento volumétrico superior a 20 m3.ha ano-1(REITZ et al., 1988). Isso indica que 

o uso dessa espécie em reflorestamentos com fins comerciais é muito viável (SALVADORI et 

al., 2013). 

 

2.2  Dalbergia nigra (Vell.) Allemão ex Benth 

 

D. nigra, conhecida popularmente como jacarandá-da-bahia, jacarandá-preto ou 

caviúna, é uma leguminosa (Papilionoideae) de porte arbóreo com características de planta 

semi-heliófita, de ocorrência em Floresta Ombrófila Densa (Floresta Atlântica) (CARVALHO, 

1994; LORENZI, 1992b). D. nigra é uma árvore perenifólia a semi-caducifólia, comumente 

encontrada com 15 a 25 m de altura e 15 a 45 cm de DAP (LORENZI, 1992b). Possui tronco 

tortuoso e irregular; fuste com até 10 m de comprimento; folhas compostas, alternadas, 

paripenadas, com 10 a 20 folíolos glabrescentes (CARVALHO, 1994; LORENZI, 1992b). 

Espécie com características de secundária tardia a clímax e exclusiva da Floresta Ombrófila 

Densa (Floresta Atlântica) tem sua ocorrência nos Estados da Bahia, Espirito Santo, Rio de 

Janeiro e São Paulo, tolerante ao sombreamento leve a moderado na fase juvenil (CARVALHO, 

1997; LORENZI, 1992b; RIBEIRO et al., 2011; RÊGO; POSSAMAI, 2003). A densidade 

madeira dessa espécie varia de 0,75 a 1,22 g dm-3 , e  é utilizada para construção de móveis de 

luxo, na construção de piano, na construção civil, revestimento de móveis, caixas de rádios, 

televisão, instrumentos musicais (LORENZI, 2000). As flores são pequenas, amarelas, com 

características comuns à subfamília Papilionoideae. Os frutos são leguminosos indeiscentes que 

produzem de uma a três sementes aladas, adaptadas à dispersão pelo vento, mil sementes pesam 

44,89g e a maturação dos frutos ocorre entre agosto e setembro (BRAZ et al., 2009; 

CARVALHO, 1994).  É uma planta hermafrodita e a polinização é feita por abelhas e pequenos 

insetos (CARVALHO, 2003). A germinação das plântulas ocorre após 15 dias depois de serem 

semeadas (BRAZ et al., 2009). D. nigra é uma árvore ornamental, por ter uma folhagem 

afetuosa e copa aberta, sendo utilizada no paisagismo. Esta espécie pode ser utilizada para 

plantios mistos, visto que  suporta sombreamento, e em terrenos degradados por ser uma planta 

rústica e adaptada a terrenos secos (LORENZI, 2008). 
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2.3  Melhoramento genético florestal e Estimativas de parâmetros genéticos 

 

O melhoramento de espécies florestais é focado em duas classes de caracteres: os 

quantitativos e os qualitativos. O melhoramento genético dos caracteres quantitativos visa o 

aumento da produtividade e, consequentemente está relacionado aos caracteres de produção. A 

obtenção de matéria prima de maior qualidade, a melhoria nas condições adaptativas das 

espécies, a tolerância a pragas e doenças, e ainda a manutenção da variabilidade genética 

também são objetivos do melhoramento genético (EGBÄCK et al., 2012; FURLAN et al., 2007; 

MORI, 1993).  

Dentre as características silviculturais, a altura, o diâmetro e a densidade básica da 

madeira são as mais importantes, pois estão relacionadas com a produtividade das florestas, 

atendendo assim a demandas de vários nichos do setor florestal (ROSADO, 1983; OTSUBO et 

al., 2015). Condições básicas para o emprego de qualquer método de melhoramento genético é 

a existência da variação qualitativa ou quantitativa do caráter  a ser melhorado (FONSECA, 

1978). Variações genéticas podem ser encontradas em diversos níveis hierárquicos: entre 

procedências, progênies dentro de procedências, indivíduos dentro de progênies e entre genes 

dentro de indivíduos (AGUIAR et al., 2011). É fundamental conhecer a magnitude da variação 

genética e os coeficientes de herdabilidades, visto que a variação genética é a matéria prima do 

melhoramento e sem ela não se obtém ganhos com a seleção (BERTI et al., 2011; 

BITTENCOURT; SEBBENN, 2007). As estimativas de parâmetros genéticos, tais como as 

variâncias genéticas e ambientais são utilizadas para estimar a herdabilidade que mede o grau 

de controle genético de um caráter (FALCONER, 1996). 

Nos programas de melhoramento florestal, os parâmetros genéticos que mais interessam 

ao melhorista são as variâncias genéticas e seus componentes aditivos e não aditivos, o 

coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido amplo como restrito, as correlações genéticas 

entre caracteres e idades. Nas espécies florestais, estas estimativas podem ser obtidas a partir 

de dados coletados em testes de progênies, bem como, em alguns casos em testes combinados 

de procedências e progênies (KAGEYAMA; PATINO VALERA, 1985). 

Para Falconer (l98l), dentre as estimativas de parâmetros genéticos, a variância genética 

aditiva é o componente mais importante, pois é a principal causa da semelhança entre parentes; 

logo se torna o melhor indicador das propriedades genéticas observadas em uma população e 

sua resposta à seleção. Enquanto que as herdabilidades e as correlações genéticas são 

necessárias para uma eficiente seleção a ser realizada nas populações. Dentre os métodos usados 

para estimar parâmetros genéticos, destacam-se o dos quadrados mínimos e máxima 

verossimilhança (RESENDE; FERNANDES, 1999), esse último muito utilizado para 
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experimentos desbalanceados (RESENDE, 2016). Os estudos e as identificações dos 

parâmetros genéticos como coeficiente de variação genético, herdabilidade e associações entre 

caracteres quantitativos são de grande importância para os ganhos subsequentes na seleção 

direta ou indireta, conhecimento do caráter a ser estudado, variação genética da população e 

também a divergência entre os genitores (MANFIO et al., 2012; RESENDE, 2015). Parâmetros 

genéticos, como a acurácia (𝑟â𝑎) e o parâmetro estatístico coeficiente de variação experimental 

(𝐶𝑉𝑒), contribuem para os estudos dos testes com espécies perenes (RESENDE, 2016). O 

coeficiente de variação experimental deve ser mantido nos níveis apropriados para cada espécie, 

idade e delineamento (GARCIA, 1989; RESENDE, 2002). O valor da variação experimental 

depende exclusivamente das variações residuais como proporção da média experimental 

(DUARTE, 2007; RESENDE, 2002; RESENDE). A 𝑟â𝑎 refere-se à relação entre valor 

verdadeiro genotípico e o valor predito (RESENDE, DUARTE, 2007). Muitos autores aplicam 

essa metodologias em diferentes etapas do processo  melhoramento genético de espécies 

perenes (DUNLOP et al., 2005; KUBOTA et al., 2015; RODRIGUES et al., 2013; RESENDE, 

2016; SANTOS et al., 2016). 

O avanço de ciclos de melhoramento genético é importante para a obtenção de ganhos 

com a seleção. Para obtenção de ganhos genéticos necessita de cuidado e monitoramento da 

base genética, com o objetivo de evitar perdas de variabilidade excessivamente quando 

utilizados um maior grau de pressão de seleção, o que poderá comprometer os objetivos do 

programa de melhoramento. Várias estratégias de seleção são adotadas, algumas são 

mencionadas na literatura: (i) melhoramento e seleção dentro de população (seleção recorrente 

intrapopulacional); (ii) melhoramento e seleção em populações sintéticas ou compostos; (iii) 

melhoramento do cruzamento ou híbrido entre indivíduos de diferentes populações (seleção 

recorrente recíproca). As estratégias de melhoramento correspondentes são respectivamente: (i) 

seleção recorrente intrapopulacional (SRI); (ii) seleção recorrente intrapopulacional em 

população sintética (SRIPS); iii) seleção recorrente recíproca (SRR) (RESENDE, 2007; 2016). 

O melhoramento genético florestal dispõe de vários métodos de seleção para plantas alógamas, 

cabe ao melhorista decidir qual método utilizar (HALLAUER et al., 2010).  Alguns métodos 

de seleção que podem ser mencionados são: seleção massal, seleção massal estratificada, 

seleção individual, seleção entre e dentre de progênies e índice de seleção combinada 

(FREITAS et al., 2009; ROSADO et al., 2009). 
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2.4  Análises Multivariadas e as correlações 

 

As análises multivariadas têm sido empregadas frequentemente em ensaios florestais. O 

objetivo dessas análises é o de estudar vários caracteres simultaneamente, visando contemplar 

a influência de fatores na composição da produtividade e o agrupamento dos genótipos, com o 

propósito de classificação. O estudo de divergência genética é realizado a partir das análises 

multivariadas onde se consegue quantificar a divergência genética entre as progênies em estudo, 

coligando grupos similares ou dissimilares (CRUZ; REGAZZI, CARNEIRO, 2004). A 

informação da divergência genética auxilia na identificação de genitores divergentes 

geneticamente que podem ser usados em cruzamentos controlados visando obter maior efeito 

da heterose (aditiva e dominância). A divergência genética pode ser estudada de duas maneiras: 

análises estatísticas dos caracteres quantitativas ou com marcadores moleculares. Para 

caracteres fenotípicos as distância mais utilizadas para estimar a  diversidade genética são a  

Euclidiana média e a Generalizada de Mahalanobis (1936), sendo a última mais aplicada, por 

estimar a matriz de covariância residual estimada a partir de ensaios experimentais com 

repetições (CRUZ, 2006). 

Com a obtenção das distâncias genéticas é possível realizar análises de agrupamento. 

Essa análise é classificatória e separa os genótipos em grupos, colocando as progênies com 

maior homogeneidade dentro do grupo e as progênies mais heterogêneas entre grupos (CRUZ; 

REGAZZI, 2001; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). Alguns métodos de agrupamento 

são utilizados no melhoramento genético florestal, os mais comuns são classificados em dois 

tipos: o primeiro método é o hierárquico, onde o objetivo é agrupar os genótipos por um 

processo que se repete em vários níveis até que se estabeleça um dendrograma; o segundo 

método é a otimização, onde os genótipos são incluídos no mesmo grupo com o objetivo de 

estabelecer máxima ou mínima participação que otimiza alguma medida pré definida (CRUZ; 

REGAZZI, 2001). Neste método de agrupamento de Tocher é muito usual no melhoramento 

genético florestal.  Neste método, a partir de uma matriz de dissimilaridade, são identificados 

os indivíduos mais similares que formaram um grupo inicial. Após o processo é avaliada a 

necessidade de inclusão de novos indivíduos, mantendo-se o critério de que as distâncias dentro 

de cada grupo sejam sempre menores que os intergrupos (CRUZ; CARNEIRO, 2006). 

O método da distância de Mahalanobis junto ao método de aglomeração de Tocher, é 

uma das metodologias mais acuradas para aglomerar, por critério de classificação, os 

indivíduos, genitores ou progênies em grupos. A acurácia desse método deve-se ao fato de 

serem usados os valores genéticos preditos ao invés de fenotípicos a partir das matrizes de 
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variâncias e covariâncias (RESENDE, 2007). Os grupos são formados de tal forma que haja 

homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (BERTAN et al., 2006; CRUZ 

et. al., 2004). Os valores genéticos preditos são usados no lugar dos valores fenotípicos, dessa 

forma contribuem com a análise as matrizes de variâncias e covariâncias dos valores genéticos 

completam o componente de distância de Mahalanobis, permitindo alta acurácia na formação 

dos grupos pelo método de Tocher (RESENDE, 2007). 

No melhoramento genético, as relações entre caracteres, locais ou medidas ao longo dos 

anos são muito aplicadas em várias fases do programa e auxiliam na definição na tomada de 

decisão em vários etapas, e essas podem ser de natureza genética, fenotípica ou ambiental e  

(citar autores). O grau de associação entre os caracteres é mensurado de -1 a 1 (RESENDE, 

2002). A investigação proporciona conhecimento da natureza e a magnitude das relações 

existentes entre os caracteres. Os métodos de melhoramento genético visam, no geral, 

aperfeiçoar o genótipo não para caracteres isolados, mas para um conjunto de caracteres 

simultaneamente (VENCOVSKY; BARRIGA 1992). Correlações genéticas ou fenotípicas 

altas são favoráveis à essa proposta, visto que os caracteres em associação positiva, 

principalmente,  são alterados no mesmo sentido. Na seleção quando o caráter desejado é de 

difícil mensuração, pode-se, mais com mais facilidade, considerar somente o caráter 

correlacionado para mensurar, aplicar a seleção e obter  o progresso esperado com a seleção. 

Geralmente, esse caráter apresenta maior herdabilidade que o caráter de interesse direto 

(CRUZ; REGAZZI, 1997; FALCONER, 1981; PIRES et al., 2011).  

 

2.5  Interação genótipo x ambiente (GxA) 

 

A interação genótipo ambiente (G×A) ocorre quando uma população difere 

geneticamente em resposta a uma série de condições ambientais distintas (COSTA; SILVA et. 

al., 2006). Os padrões de resposta em ambientes envolvem produtividades, e, 

consequentemente, mudanças no “ranking” dos genótipos em diferentes ambientes (LYNCH; 

WALSH, 1998; MEYER, 2009). Essas interações genótipo x ambiente (G×A) representam 

variação qualitativa ou quantitativa na expressão fenotípica dos genótipos (FORDYCE et al., 

2006; PIGLIUCCI, 2005). As interações que acontecem com os genótipos podem ser 

ambientais devido aos tipos de solos, clima, comprimento do dia, grau de isolamento, 

competitividade por água e luz, mudanças de temperatura, etc. (VENCOVSKY; BELLY, 

1992). Fatores fisiológicos e bioquímicos são as causas da interação no desenvolvimento 

individual e genotípico, podendo ser fatores influenciadores intra e extracelulares na expressão 

do genótipo (BREWBAKER, 1965; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). Os tipos de 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3101144/#MCR078C17
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3101144/#MCR078C17
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3101144/#MCR078C39
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interação podem ser de duas formas distintas, segundo Robertson (1959): a primeira é a simples 

quando existe diferença de variabilidade entre genótipos em ambientes, e a segunda do tipo 

complexa quando se denota falta de correlação entre medições do mesmo genótipo em 

diferentes ambientes. Isso indica que existe inconsistência na superioridade dos genótipos com 

as variações ambientais causando maior viés ao trabalho dos melhoristas. O estudo das 

interações G×A nos programas de melhoramento é de grande importância para quantificar a 

grandeza e a significância de seus efeitos sobre a expressão do fenótipo, e para definir e adotar 

estratégias que possam reduzí-la ou aproveitá-la (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). As 

interações podem ser estimadas facilmente utilizando-se programas estatísticos e modelos 

matemáticos considerando os ambientes como covariável e, assim, compreender a importância 

relativa de suas causas.  Esses procedimentos se constituem em análises de regressão linear, 

regressão não linear, variância, análise multivariada e estatística não paramétrica (BASTOS et 

al., 2007). Várias metodologias estão sendo utilizadas para estimar e avaliar a adaptabilidade e 

a estabilidade, uma delas é a estimativas dos BLUP`s (Melhor Predição Linear não viesado). 

Os efeitos do genótipo são utilizados como aleatórios possibilitando  a aquisição dos melhores 

BLUP`s  dos efeitos dos genótipos e G×A, que geralmente é referido como repetibilidade, qual 

na prática se refere à herdabilidade do caráter, levando a estimativas de contração de tais efeitos 

e à predição de valores genéticos (RESENDE, 2007). Esta metodologia é utilizada junto com o 

método de máxima verossimilhança restrita (REML), como o procedimento para a estimativa 

de componentes de variância, maximizando a função de verossimilhança dos resíduos, em vez 

dos dados observados, dando uma matriz de incidência dos efeitos fixos (PIMENTA et al., 

2016; RESENDE, 2007; SILVA et al., 2011). Uma possibilidade de amenizar a G×A é a 

utilização de genótipos com ampla adaptabilidade, estabilidade, esses parâmetros podem ser  

avaliados com base na média harmônica dos valores genotípicas, em um método denominado 

MHPRVG (RESENDE, 2007). Essas análises fornecem informações mais detalhadas sobre o 

comportamento de cada genótipo em cada ambiente, em condições específicas ou amplas ( 

CRUZ, REGAZZI, 1994). A adaptabilidade de um genótipo diz-se da capacidade de aproveitar-

se vantajosamente as condições das variações ambientais. A estabilidade é a capacidade de 

apresentar-se um comportamento previsível frente as variações de cada ambiente ( CRUZ, 

REGAZZI, 1994). 
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4  PRODUTIVIDADE, ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE EM PROGÊNIES 

DE Cordia Trichotoma (VELL.) ARRÁB. EX STEUD. EM DOIS SOLOS DE 

DIFERENTES TEXTURAS 

 

4.1  Introdução 

 

As espécies nativas são pouco utilizadas para fins madeireiros, quando comparadas às 

espécies exóticas. Mesmo com potencial econômico promissor, como é o caso de Cordia 

trichotoma, as espécies nativas apresentam baixa capacidade competitiva no mercado florestal 

atual, devido ao pouco investimento em programas de melhoramento genético, convencional 

ou participativo (participação de melhoristas e produtores no processo), bem como em técnicas 

de manejo. A escassez de tecnologias voltadas para o aumento da taxa de germinação de 

sementes, produção de mudas, propagação vegetativa, desempenho em crescimento e 

disponibilidade de material genético dessas espécies inviabiliza o processo.  

O estabelecimento de ensaios experimentais, com controle ambiental adequado, é uma 

das primeiras etapas para avaliar o potencial produtivo e genético das espécies, buscando 

viabilizar a introdução de material mais competitivo aos sistemas de plantios. A seleção dos 

indivíduos baseia-se nos valores genéticos aditivos das plantas-mães que serão recombinadas e 

sobre os valores aditivos dos genótipos podendo ser propagados na forma de semente ou 

propágulos vegetativos (SPINELLI et al., 2015). C. trichotoma, popularmente conhecida como 

louro-pardo, é uma espécie nativa que vem sendo avaliada em plantios florestais tanto para 

compor sistemas silvipastoril, agroflorestal quanto para plantios comerciais puros.  

O potencial econômico da espécie pode ser verificado no seu desempenho em 

crescimento, onde pode atingir de 20 à 30 m de altura, diâmetro a altura do peito a 1,30 m do 

solo superior a 40 e 60 cm e fuste de 10 à 15 m de altura (BLACK; GRINGS, 2011). Apresenta 

pequenos problemas em relação aos aspectos silviculturais, como ramificações e inserção dos 

galhos (em torno de 45o) que podem ser contornados com a desrama (CARVALHO, 2003). 

Não há relato de uso comercial de sua madeira, porém alguns trabalhos salientam que essa pode 

ser empregada em movelaria, embarcações, tonéis, caixilhos etc. Possui alburno pouco 

diferenciado do cerne, de coloração amarelo a parda, com anéis de crescimento pouco distintos 

e demarcados pelo parênquima marginal (CARVALHO, 2006; LORENZI, 2008). A árvore 

possui qualidade ornamental, podendo ser utilizada no paisagismo e indicada para 

reflorestamentos heterogêneos e na recuperação de áreas degradadas (LORENZI, 2008).  

O procedimento mais indicado para iniciar um programa de melhoramento é a partir de 

testes de procedências e/ou progênies. Porém, para implantação de um teste de progênies tem-

se requerido uma justificativa mais econômica ou social do que somente a conservação da 

http://www.scielo.br/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0104-77602015000400657&lng=pt&nrm=iso&tlng=pt#B2
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espécie. A conservação é uma atividade economicamente dispendiosa e onerosa ao longo do 

tempo, e apenas um ou dois testes não são suficientes para representar toda a variabilidade 

genética da espécie. Assim, a implantação de testes com espécies nativas florestais só se 

justifica se a espécie ou população natural estiver em áreas de riscos de extinção, como acontece 

nas regiões mais desenvolvidas do país, onde as florestas foram restritas a pequenos fragmentos 

florestais e que aos poucos serão substituídos por área agrícolas e/ou para compor programas 

de melhoramento e conservação genética ex situ para uso.  

Dessa maneira, além da rede de ensaios a ser estabelecida, a caracterização genética 

acurada da diversidade genética da população de melhoramento é extremamente importante 

para adequada seleção dos indivíduos superiores. Quando utilizada adequadamente a 

diversidade de uma população, o progresso genético e a obtenção de genótipos produtivos são 

garantidos (CUI et al., 2001).  

Em um programa de melhoramento genético, a população base deve apresentar 

variabilidade genética e valores médios dos caracteres produtivos de interesse econômico a 

serem melhorados (NEGREIROS et al., 2013). A manipulação do potencial genético, 

principalmente a partir de cruzamentos controlados, garantirá a exploração das combinações 

genéticas que poderão resultar em maior desempenho produtivo, a partir da heterose, ou 

inserção de caracteres de interesse e recuperação de genótipos superiores (FIGUEIRÊDO et al., 

2007, MANFIO et al., 2012).  

A identificação de genótipos superiores com base na divergência genética é a estratégia 

mais adequada para iniciar um programa de melhoramento (Rahman et al., 2002). É importante 

ressaltar que é mais efetivo realizar cruzamentos entre genótipos altamente divergentes, e que 

apresentem bom potencial produtivo (JUNIOR et al., 2014). Após a obtenção da divergência 

genética entre os pares de progênies, é importante utilizar métodos de aglomeração para separá-

las em grupos. O método de otimização de Tocher constitui-se numa metodologia de 

agrupamento simultâneo e tem o critério de apresentar a distância média dentro dos grupos 

sempre menor que a distância média entre os grupos (CRUZ et. al., 2004; CRUZ, CARNEIRO, 

2006). O presente trabalho teve como objetivos: i) caracterizar a variabilidade genética de dois 

testes progênies de C. trichotoma a partir de caracteres quantitativos; ii) Aplicar diferentes 

intensidades de seleção visando à seleção de genótipos mais produtivos para madeira; e iii) 

Estimar as correlações genéticas e fenotípicas entre os caracteres quantitativos, em duas 

diferentes condições de textura de solo, iv) estimar a diversidade genética e o tamanho efetivo 

populacional após a seleção, v) estimar a interação genótipo x ambiente, bem como a 

produtividade, adaptabilidade e estabilidade em dois testes progênies estabelecidos em solos de 

diferentes texturas. 
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4.2  Material e Métodos 

 

Material 

 

Os dois testes de progênies foram implantados em Linhares-ES, em duas condições 

pedológicas diferentes. Sementes de 30 árvores-mães de C. trichotoma de polinização aberta 

foram coletadas na reserva da Empresa Vale e em pequenos fragmentos florestais localizados 

entre os municípios de Sooretama-ES (19°11'22,91" S, 40° 5'50,48" W) e Linhares-ES 

(19°23'40,71" S, 40° 3'51,40" W) (Tabela 17 e Figura 15). O município de Linhares-ES, onde 

foram estabelecidos os testes,  encontra-se na zona natural de terras quentes, planas e secas. O 

clima do município, segundo a classificação de Koppen- Geeiger e Af, é um clima tipo tropical 

quente úmido com chuvas no verão e inverno seco. O índice pluviométrico é de 1.193 mm/ano 

e temperatura média de 23,4 ºC, sendo a máxima de 32 ºC e a mínima de 19,6 ºC (INCAPER, 

2013). A sede do muncípio está localizada a 58 metros do nível do mar. A maior parte do relevo 

do município é planto (85,8%), e uma pequena parte acidentado (14,2%). A precipítação 

acumulada mensal para os anos de 2014 a 2016 apresentam médias mensais anuais de  70 mm 

e 75mm, respectivamente, 109 mm e 75 mm e acumulada em 840, 1.035 mm e 1.085 mm para 

2014, 2015 e 2016 , respectivamente  (Figura 8) (INCAPER, 2017).  

 

 

 

Figura 1: Precipítação mensal acumulada para o município de Linhares-ES de janeiro de 2014 

a dezembro de 2016. 

 

Fonte:  Próprio autor. 
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Os testes de progênies foram instalados em junho de 2012 (Figura 2), na base física da 

empresa Vale Rio Doce, em Linhares-ES, consorciados com 30 progênies de Dalbergia nigra 

procedentes do mesmo local. A disposição das plantas das espécies foi linear e alternadas. O 

delineamento experimental adotado para ambos os testes foram de blocos completos ao acaso, 

com 40 e 34 repaetiçoes nas áreas 1 e 2, respectivamente, com uma planta por parcela. O 

espaçamento utilizado foi de 3,0 x 3,0 metros entre as plantas de espécies diferentes e 6,0 x 6,0 

metros entre as da mesma espécie (Figura 16 e 17). Os solos das áreas (testes) 1 e 2 foram 

classificados como arenoso e argiloso teste 2 (área 2) (Figura 17). O solo da região foi 

classificado como latosolo vermelho escuro eutrofico argiloso (PANOSO,  2002). 

 

              Figura 2: Localização área 1 e 2, Linhares-ES. 

 

Fonte: Google Maps (2017). 

              Figura 3: Caracterização solo área 1 (arenoso), Linhares-ES. 

 

 

Fonte: Aguiar (2018). 

 

 

 

 

 

 

https://www.infoteca.cnptia.embrapa.br/infoteca/browse?type=author&value=PANOSO%2C+L.+A.
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              Figura 4: Caracterização solo área 2 (argiloso), Linhares-ES. 

 

Fonte: Aguiar (2018). 

 

Coleta de dados para análise estatística dos caracteres quantitativos 

 

As árvores das áreas foram avaliadas com relação aos seguintes caracteres: diâmetro a  

altura do peito a 1,30 m do solo (DAP-cm), diâmetro do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), 

altura total de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivência (SOB-

%). As avaliações foram realizadas durante os quatro primeiros anos após o plantio (2013= 

ALT, SOB; 2014= DAC, ALT, APV, SOB; 2015= DAP, ALT, APV, SOB; 2016= DAP, ALT, 

APV, SOB). 

O DAP e DAC foram mensurados com fita métrica graduada em 0,1 cm. Já a ALT foi 

obtida com o auxílio de um hipsómetro e a APV com régua graduada. 
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Métodos  

 

4.2.1 Estimativas de componentes de variância e parâmetros genéticos 

 

 As estimativas de componentes de variância e parâmetros genéticos foram obtidas por 

meio do método REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita/melhor predição linear não 

viciada), a partir de dados desbalanceados, empregando-se o software genético-estatístico 

SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007) e Resende (2016). Três diferentes 

modelos foram utilizados para realizar as análises estatísticas e estimar os parâmetros genéticos, 

conforme descrição a seguir. 

 

4.2.2 Análise individual e estimativa dos parâmetros genéticos 

 

As estimativas de valores genéticos foram obtidas com uso do programa SELEGEN-

REML/BLUP, considerando o modelo 95 (RESENDE, 2007; RESENDE 2016). As análises 

foram realizadas individualmente para cada local. O teste de progênies de polinização aberta 

(meias-irmãs) foi avaliado considerando o delineamento de blocos completos ao acaso, uma 

planta por parcela, um só local e uma única população: 

Modelo matemático:  

y = Xr + Za + e 

onde: y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados 

à média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como 

aleatórios), e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). As letras maiúsculas representam as 

matrizes de incidência para os referidos efeitos. 

 

As equações de modelo misto são: 

[
𝑋′𝑋                                        𝑋′𝑍
𝑍′𝑋           𝑍′𝑍 + 𝐴−1(𝜎𝑒

2/𝜎𝑎
2) 

] [𝑏̂
𝑎̂

] [
𝑋′𝑌
𝑍′𝑌

] 

Estimador ML 

Segundo o modelo apresentado e o algaritimo EM, os estimadores para obtenção de 

𝜎𝑎
2 e 𝜎𝑒

2  ( SCHAEFFER, 1976 citado por RESENDE 2002). 

 

𝜎̂𝑒
2 = [𝑦′𝑦 − 𝑏′̂ 𝑋′𝑦 − 𝑎̂′𝑍′𝑦]/𝑁 

𝜎̂𝑎
2 = [𝑎̂′𝐴−1𝑎̂ + 𝜎𝑒

2 𝑡𝑟 [𝑍′𝑍 + 𝐴−1  (
𝜎𝑒

2

𝜎𝑎
2)

−1

]] /Na 
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Na= número de elementos aleatórios (indivíduos) 

tr = operador traço matricial. 

N = número total de dados; 

A: Matriz de parentesco genético aditivo 

 

Assim, a partir de um valor de 𝜎𝑒
2/𝜎𝑎

2 , estima-se 𝑏̂ e 𝑎̂  pelas equações de modelo 

mistos, os quais são usados para obtenção de novas estimativas de 𝜎𝑎
2 e 𝜎𝑒

2. Repete-se este 

procedimento até a convergencia para valores estaveis. A velocidade de convergencia é tanto 

maior quanto mais acertada (próxima da verdadeira) for a informação inicial utilizada 

(RESENDE 2002). 

 

Estimador REML 

Para o mesmo modelo, o algaritimo EM conduz aos seguintes estimadores de 𝜎𝑎
2 e 𝜎𝑒

2 

(HARVILLE, 1977; MEYER, 1989; citados por RESENDE 2002). 

𝜎̂𝑒
2 = [𝑦′𝑦 − 𝑏′̂ 𝑋′𝑦 − 𝑎̂′𝑍′𝑦]/[𝑁 − 𝑟(𝑋)] 

𝜎̂𝑎
2 = [𝑎̂′𝐴−1𝑎̂ + 𝜎𝑒

2 𝑡𝑟 𝐶22 ]/𝑁𝑎 

em que: 

𝑟(𝑋): posto ou número de colunas linearmente independentes de X. 

𝐶22 é de forma [𝐶11       𝐶12

 𝐶21     𝐶22 
] =[

𝑋′𝑋                           𝑋′𝑍

𝑍′𝑋     𝑍′𝑍 + 𝐴−1  (
𝜎𝑒

2

𝜎𝑎
2)] -1 

 

Os componentes de variância iteragem nas equações de modelo misto até a convergência, 

conforme descrito para o método ML. 

 

Os parâmetros genéticos estimados foram (RESENDE, 2002):  

I. Herdabilidade no sentido restrito 

 ℎ𝑎
2 =

𝜎𝑎
2

𝜎𝑎
2+ 𝜎𝑒

2 

II. Herdabilidade  média das progênies  

ℎ𝑚
2 =

[1 + (𝑛 − 1)𝜌𝑎]ℎ𝑎
2

1 + (𝑛 − 1)(𝜌𝑎ℎ𝑎
2)

 

𝜌𝑎: é a correlação genética aditiva intraclasse entre indivíduos, 𝑛 é o número de plantas por 

parcela,  ℎ𝑎
2  herdabilidade no sentido restrito 

 



39 
 

III. Acuracia 

𝑟â𝑎 =  
√

𝑛

𝑛 + (
4−ℎ𝑎

2

ℎ𝑎
2 )

 

em que 𝑛 é o número de plantas por parcela 

 

IV. Variação fenotípica individual 

𝜎̂𝑓
2 =  𝜎̂𝑎

2 +  𝜎̂𝑒
2 

V. Coeficiente de variação genética individual 

𝐶𝑉𝑔𝑖 =  
100. √𝜎̂𝑎

2

𝜇
 

𝜇 média geral. 

 

VI. Coeficiente de variação genética entre progênies 

𝐶𝑉𝑔𝑝 = 100.
√0,25𝜎̂𝑎

2

µ
 

𝜇 média geral. 

 

VII. Coeficiente de variação do erro experimental 

                                      𝐶𝑉𝑒 = 100.
√(0,75.𝜎̂𝑎

2+𝜎̂𝑒
2)/𝑛

𝜇
 

em que 𝑛 é o número de plantas por parcela; e 𝜇 média geral. 

 

 

4.2.3 Estimativa  das Correlações genéticas e fenotípicas 

 

Com objetivo estimar a relação entre os caracteres fenotípicos em diferentes idades para  

propor a seleção precoce em gerações subsequentes de melhoramento viasando aumentar o 

ganho por unidade de tempo para essa espécie, foram estimadas as correlações genéticas e 

fenotípicas entre os caracteres. Essas estimativas foram obtidas com o auxílio do software 

genético-estatístico SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007a). 

A correlação genética rg entre foi estimado por: 

 r̂g =
CÔV

a x,y( )

ŝ
a x( )

.ŝ
a y( )
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Onde  é a covariância genética aditiva entre x e y onde, 
é componente de 

variância genética para o x, e é a variância genética aditiva para o y. 

 

 

A correlação fenotípica rf  entre dois caracteres foi estimada por: 

 

onde:  é a covariância fenotípica entre o x e y, é o componente de variância 

fenotípica  para o x, e  é o componente de variância fenotípica para o y. 

Os erros padrão e a significância para as correlações genéticas e fenotípicas foram 

estimados a partir de GENES® (CRUZ, 2006). O gráfico dos resultados das associações entre 

variáveis foram realizadas utilizando o “software”  R (R_Team, 2013), utilizando os pacotes 

"corrplot" e "ggplo2". 

 

4.2.4 Estimativa de diversidade genética, tamanho efetivo populacional e ganho esperado com 

a seleção 

 

Com a finalidade de selecionar indíviduos e progênies superiores para as gerações 

subsequentes de melhoramento, pomares de sementes por mudas e clonais e plantios 

comerciais, foram simuladas, a partir do ranqueamento obtido com os valores genéticos 

aditivos, oito intensidades de seleção: 2,5%, 5%, 7,5, 10%, 12,5%, 15%, 17,5% e 20% , 

correspondendo: 21, 42, 63, 84, 105, 125 145 e 167 indivíduos na área 1 e 20, 40, 59, 79, 98, 

118, 137 e 155  na área 2, respectivamente. O caráter considerado na seleção foi o DAP avaliado 

no ano de 2016.  

 

O ganho genético foi estimado em porcentagem pela expressão:  

 

𝐺𝑠 (%) =
∑𝑎

𝜇
 x 100 

Em que: 𝑎 corresponde ao valor genético aditivo do indivíduo selecionado e  corresponde à 

média geral do experimento para o caráter DAP-2016. 

O tamanho efetivo populacional (Ne) foi obtido com base em Resende (2002): 

( )yxaVOC ,
ˆ

( )xa̂

( )ya̂

( )

( ) ( )yfxf

yxf

f

VOC
r

22

,

ˆ.ˆ

ˆ
ˆ


=

( )yxfVOC ,
ˆ

( )xf̂

( )yf̂


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,
 onde: : número de progênies selecionadas; : número 

médio de indivíduos selecionados por progênie;  : estimativa da variância do número de 

indivíduos selecionados por progênie. 

A diversidade genética (D), após a seleção, foi quantificada conforme Wei e Lindgren 

(1996), citados por Resende (2002): D = Nef/Nfo, onde: 0 < D ≤ 1 ; Nfo : número original de 

progênies, Nef : número efetivo de progênies selecionadas, dado por: . 

 

4.2.5 Divergência Genética e agrupamento de Tocher 

 

A divergência genética entre as progênies foi estimada por meio da Distância 

Generalizada de Mahalanobis (D2).  A Distância Generalizada de Mahalanobis (D2 = ) é 

descrita pela expressão (CRUZ, CARNEIRO, 2003):  

 

em que: 

= distância de Mahalanobis entre os genótipos i e i’; 

= [d1, d2, ,,,, dv], sendo dj = Yij – Yi’j; 

= matriz de variâncias e covariâncias residuais; 

Yij = média do i-ésimo genótipo em relação à j-ésima variável. 

Após a obtenção da matriz de distância (D2), foi realizada a análise de agrupamento pelo 

Método de Otimização de Tocher, descrito por Cruz e Regazzi (2001), no qual se adota o 

critério de que a média dos valores de D2 (intracluster) deve ser menor que os valores de D2 

(inter-cluster). A divergência genética foi obtida pelo método REML/BLUP, empregando-se o 

software genético-estatístico SELEGEN®-REML/BLUP (RESENDE, 2007). A contribuição 

dos caracteres para a formação dos grupos foi obtida com o uso do programa computacional 

GENES® (CRUZ, 2006). 

 

4.2.6  Interação Genótipo x Ambiente (GxA) e análise de Produtividade, Estabilidade e 

Adaptabilidade 

 

Para estimar a interação genótipo x ambiente foi realizada a análise conjunta 

considerando os dois testes utilizando o procedimento REML/BLUP (máxima verossimilhança 

restrita/melhor predição linear não viciada), empregando-se o “software” genético-estatístico 

( ) ( ) fkffffe kkkNN 23..4 ++= N f fk

2

kf

( ) = 22

fffe kkN

2

'iiD

= −12

'ii 'D

2

'iiD

'


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SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2007). A seleção simultânea por produtividade, 

estabilidade e adaptabilidade pode ser realizada pela Média Harmônica da Performance 

Relativa dos Valores Genotípicos (MHPRVG) a partir dos modelos mistos REML/BLUP 

(RESENDE, 2007). Pelo método, a estabilidade satifaz a Média Harmônica dos Valores 

Genotípicos nos locais (MHVG), a adaptabilidade refere-se à Performance Relativa dos Valores 

Genotípicos em relação à média de cada local (PRVG) e a estabilidade, adaptabilidade e 

produtividade simultaneamente (Altura e DAP), corresponde a Média Harmônica da 

Performance Relativa dos Valores Genotípicos (MHPRVG). 

Para isto foi usado o “modelo 54”:  

y = Xr + Zg + Wi + e 

Em que y é o vetor de dados, “r” é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) 

somados à média geral, g é o vetor dos efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios), “i” é 

o vetor dos efeitos da interação genótipo x ambiente (aleatório) e sendo o vetor de erro ou 

resíduos (aleatórios). As letras maiúsculas representam as matrizes de incidência para os 

referidos efeitos. O vetor r contempla as medições nas repetições dos vários locais e ajusta 

simultaneamente para todos esses efeitos e suas interações (RESENDE, 2007).  

A herdabilidade individual no sentido restrito (ℎ̂𝑎
2), herdabilidade média de progênies 

(ℎ̂𝑚
2 ), acurácia (𝑟̂â𝑎), coeficiente de variação genética aditiva individual (𝐶𝑉𝑔𝑖) e coeficiente de 

variação residual (𝐶𝑉𝑒) foram estimados: 

a) Coeficiente de determinação dos efeitos da interação genótipo x ambiente 

𝐶̂𝑖𝑛𝑡
2 =

𝜎̂𝑖𝑛𝑡
2

𝜎̂𝑎
2

 

 𝜎𝑖𝑛𝑡
2   é a variância da interação entre genótipos e ambiente. 

b) Correlação genotípica entre progênies nos vários ambientes 

𝑟̂𝑔𝑙𝑜𝑐 =
𝜎̂𝑎

2

𝜎̂𝑎
2 +  𝜎̂𝑖𝑛𝑡

2  

 

 𝜎𝑖𝑛𝑡
2   é a variância da interação entre genótipos e ambiente. 
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4.3 Resultados e Discussão 

 

4.3.1 Análise de deviance individual e estimativa de parâmetros genéticos 

 

Foram observadas diferenças significativas (p<0,01) entre as progênies para todos os 

caracteres quantitativos avaliados nas duas áreas (Figura 5), inferindo que as progênies podem 

ser exploradas em programas de melhoramento genético, por meio da seleção direta ou indireta 

KARASAWA et al., 2005; PIMENTEL et al., 2014. O caráter sobrevivência de plantas não foi 

significativo (p<0,01) durante os anos de 2013, 2014 e 2015 nas áreas 1 e 2.   

 

Figura 5: Teste da razão de verossimilhança (LRT) e níveis de significância para os caracteres: 

diâmetro altura do peito (DAP-cm), diâmetro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), 

altura total de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivência (SOB-

%), em progênies de Cordia trichotoma, em Linhares-ES. 

Nota: 2 qui-quadrado da deviance; LRT significativo acima da linha tracejada p <0,05 (3,84); acima da linha 

pontilhada = p <0,01 (6,63), e abaixo linha tracejada = não significativo.  

Fonte: Próprio autor. 

 

O valor observado para sobrevivência na área 2 (91%) foi superior ao observado na área 

1 (83 %) (Figura 6), isso ocorreu durante todos os anos de avaliação. Fatores abióticos, como a 

textura de solo,  e genéticos podem ter sido as principais causas desses resultados. No presente 

trabalho verificou-se que condições de solo da área 2 proporcionaram maior taxa de 

sobrevivência.  
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Figura 6: Taxa de sobrevivência (SOB-%), em progênies de C. trichotoma para os dois locais 

de plantio em Linhares-ES. 

 

Fonte: Próprio autor. 

 

O crescimento médio em altura, nos dois testes, foi muito similar no primeiro ano de 

plantio (Tabela 1). Para o caráter DAC, em 2014, diferença de 0,61 cm quando foi obseravado 

comparado os valores das duas áreas.  Em 2015, os valores obtidos para os caracteres DAP e 

ALT, para as progênies da área 1, foram superiores aos das progênies da segunda área, com 

diferença de crescimento de 1,21 cm para DAP, e 0,49 cm para ALT.  

Trabalhos realizados com C. trichotoma indicaram que em plantações bem manejadas 

a espécie pode atingir incremento volumétrico superior a 20 m³ha-1ano-1 (REITZ et al., 1988). 

Carvalho (1994) relatou que C. trichotoma apresenta crescimento lento a moderado no Brasil, 

sendo que incrementos de volumétricos em plantios atingem  9,65 m³ha-1ano-1 aos dez anos de 

idade. No ano safra 2014, a produtividade média dos plantios brasileiros de eucalipto atingiu 

39 m³ha-1ano-1  e a produtividade dos plantios de pinus foi de 31 m³ha-1ano-1 (IBA, 2015). 

Sebbenn et al. (2007a), estudando progênies de Cordia alliodora aos 23 anos, relataram 

desempenho para os caracteres DAP de 11,7 cm e altura de 8,8 m. Freitas et al. (2006) relataram 

incremento médio anual (IMA) para Cordia trichotoma aos 19 anos de 0,83 cm para DAP e 

0,73 cm para altura. Estudos de Rocha et al. (2007), com progênies de Eucalyptus 

urophylla  e Eucalyptus grandis aos 58 meses de idade para os caracteres DAP e ALT relataram  

incremento médio  de 2,47 cm, 2,48 cm, 3,53 m e  3,75 m,  respectivamente. Tambarussi et al. 

(2010) observaram IMA de 1,66 m de altura e 1,88 cm de DAP em progênies de P. caribaea 

var. hondurensis, em Selviria-MS. O IMA em altura para o teste de progênies de C. trichotoma 

no ano de 2015 foi de 1,03 m (Área 1) e 0,84 cm (área 2), para DAP foi de 1,56 cm (Área 1) e 

1,17 cm (área 2).  Apesar do IMA para os caracteres de crescimento ser baixo se comparado 

com materiais melhorados de pínus e eucaliptos, a variabilidade detectada nesses testes de 

progênies confirma que a obtenção de uma população de melhoramento com valores de IMA 

superior será possível.  
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A presença de variabilidade genética entre progênies ( ) foi detectada para todos os 

caracteres nas duas áreas (Tabela 1). Essa variação genética entre as progênies foi confirmada 

pelo fato das estimativas de coeficiente de variação genética individual ( ) serem superiores 

a 7% (SEBBENN et al., 1998).  De acordo com Resende (2002), para obtenção das estimativas 

de parâmetros genéticos em plantas perenes deve ser considerado o crescimento das plantas ao 

logo do tempo. Spinelli et al. (2015), estudando progênies de Jatropha curcas, relataram  

de 6,45% e 5,31% para o caráter altura de planta aos 2 e 3 anos de idade. Alguns ensaios com 

espécies nativas também demonstraram valores inferiores ( ) para os mesmos caracteres 

avaliados no presente trabalho, como 3,98%, 1,02%  e 9,04% para DAP, altura e volume, 

respectivamente (SEBBENN et al., 2007b) e 2,33% e 14,51% para altura e volume, 

respectivamente (FREITAS et al., 2006). 

gpCV

giCV

gpCV

giCV
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Tabela 1. Estimativa de parâmetros genéticos e média para os caracteres diâmetro a 1,30 m do solo 

(DAP), diâmetro do coleto a 30 cm do solo (DAC), altura total de plantas (ALT), altura do primeiro 

verticilo (APV), em progênies de C. trichotoma em Linhares-ES. 

Área 1 

  
ALT 

2013 
(m) 

DAC  

2014 
(cm) 

 ALT 

2014 
(m) 

APV 

2014 
(m) 

DAP 

2015 
(cm) 

ALT 

2015 
(m) 

APV 

2015 
(m) 

DAP 

2016 
(cm) 

ALT 

2016 
(m) 

APV 

2016 
(m) 

 
 

0,29 

(±0,09) 

0,48 

(± 0,13) 

0,44 

(±0,12) 

0,16 

(± 0,07) 

0,33 

(±0,11) 

0,35 

(±0,11) 

0,02 

(±0,02) 

0,31 

(±0,04) 

0,37 

(±0,10) 

0,01 

(±0,02) 

 

  
 

0,70 0,82 0,79 0,57 0,73 0,74 0,13 0,48 0,41 0,02 

  0,84 0,90 0,89 0,75 0,86 0,86 0,37 0,69 0,63 0,37 

  33,7 38,16 31,28 29,96 33,6 27,8 10,31 16,16 9,92 9,45 

  16,85 19,08 15,64 14,98 16,8 13,9 5,16 8,08 4,96 4,72 

  59,97 51,3 44,2 71,65 35,65 44,55 71,97 53,02 38,19 74,73 

  0,28 0,37 0,35 0,21 0,40 0,31 0,07 0,15 0,12 0,06 

  0,76 4,25 1,86 0,29 4,70 3,01 0,43 5,22 3,50 0,71 

                      

Área 2 

  
ALT 

2013 
(m) 

DAC  

2014 
(cm) 

ALT 

2014 
(m) 

APV 

2014 
(m) 

DAP 

2015 
(cm) 

ALT 

2015 
(m) 

APV 

2015 
(m) 

DAP 

2016 
(cm) 

ALT 

2016 
(m) 

APV 

2016 
(m) 

 

  
 

0,32 

(±0,10) 

0,37 

(± 0,11) 

0,36 

(±0,11) 

0,23 

(± 0,09) 

0,47 

(±0,13) 

0,51 

(±0,14) 

0,13 

(±0,07) 

0,29 

(±0,07) 

0,32 

(±0,11) 

0,29 

(±0,10) 

 

  
 

0,72 0,75 0,74 0,65 0,8 0,81 0,5 0,63 0,52 0,72 

  0,85 0,87 0,86 0,80 0,89 0,91 0,71 0,79 0,72 0,85 

  34,28 34,99 28,6 31,79 46,36 38,2 23,9 27,82 21,96 35,26 

  17,14 17,49 14,3 15,89 23,18 19,1 11,95 13,91 10,98 17,63 

  57,35 54,00 45,32 63,34 62,96 49,78 63,86 61,42 61,38 62,9 

  0,30 0,32 0,32 0,25 0,37 0,38 0,19 0,22 0,17 0,28 

    0,77 3,64 1,87 0,32 3,51 2,52 0,53 3,86 3,02 0,56 

 herdabilidade individual dos efeitos aditivos;  herdabilidade em nível da médio de progênies;  acurácia; 
%

 coeficiente de variação genética 

aditiva individual; 
%

 coeficiente de variação genética entre progênies; 
%

 coeficiente de variação experimental;  coeficiente de variação relativa; 

 média geral. Resultados das análises de variância  na tabela 18.  Fonte: Próprio autor.  
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O coeficiente de variação experimental foi considerado alto para o caráter APV-2015 

(71,97%) área 1, e o caráter que deteve menor valor para esse coeficiente foi o ALT-2014 

(45,32%, área 1) (RESENDE, 2002). O valor de  pode sofrer aumento devido ao efeito do 

desbalanceamento dos dados e características do solo e do caráter. Em delineamento 

experimental com uma planta por parcela, o desbalanceamento pode ocorrer por diferentes 

causas. Como a variação residual média depende do número de repetições, a perda de repetição 

pode elevar esse valor. A homogeneidade do sítio também influência essa estimativa, porém o 

delineamento em bloco ameniza a heterogeneidade do ambiente. 

Valores de CVe para espécies florestais são mais expressivos de que para espécies 

anuais. Assim, gera-se a necessidade de estabelecer uma classificação específica para essas 

espécies, bem como os caracteres quantitativos dentro da experimentação florestal (GARCIA, 

1989). Além disso, depende muito do caráter e da idade do ensaio. Plantas mais jovens sofrem 

mais o efeito ambiental. Freitas et al. (2006) observaram valores mais baixos para os caracteres 

de crescimento para mesma espécie aos 19 anos após o plantio (10,1%, 20,8% e 37,6% para 

altura, DAP e volume). Valores uperiores também foram estimados para Eugenia 

dysenterica   aos 4 anos de idade, diâmetro de colo de 31,9% e 45,7% e altura de 32,3 a 37,0% 

(AGUIAR et al., 2009). Costa et al. (2005), estudando teste de progênies erva mate aos noves 

meses de idade, obtiveram valores altos de CVe de 15,52% e 35,53%  para altura total e diâmetro 

do coleto. Os CVe estimados no presente estudo estão acimas do padrão ressaltados em outros 

trabalhos semelhantes. Acredita-se que o efeito ambiental nesse experimento está sendo mais 

expressivo em idade juvenil. Portanto, recomenda-se avaliação desse ensaio em idades adulta. 

Snedecor e Cochran (1967) definiram que, para inferir sobre a precisão seletiva nos ensaios, é 

necessário levar em consideração o CVe, como o  e o número de repetições. Portanto a 

precisão neste estudo mostra níveis adequados.  

Os caracteres DAP-2015 e APV-2015 apresentaram médios e baixos valores de CVr 

para ambas as áreas (0,40-área 1 e  0,07-área 2). O coeficiente de variação relativa mede a 

relação entre o coeficiente de variação genética e ambiental. De acordo com Vencovsky (1987), 

o maior valor desta estimativa está associado às maiores possibilidades de atingir ganhos de 

seleção, pois o caráter estará sob maior controle genético e ambiental. Esse parâmetro pode 

sugerir inferências com alta acurácia e precisão (RESENDE; DUARTE, 2007).  

Os testes de progênies nas duas áreas apresentaram baixas e altas estimativas de 

acurácias (APV-2015=0,37% área 1 e ALT-2015=0,91% área 2). Os valores foram 

consideráveis em conformidade com o estabelecido por Resende (2002) para todos os caracteres 

em todos os anos. Isso apresenta o grau de confiabilidade das análises e na forma de coleta de 

CVe

giCV
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dados. Resende e Duarte (2007) relatam que as estimativas de acurácia é uma das mais 

importantes para a orientação ao melhorista sobre a precisão dos valores genéticos preditos, 

devido a acurácia não depender apenas da magnitude da variação residual e do número de 

repetições, mas também da proporção entre as variações de natureza genética e residual que 

estão associadas ao caráter em avaliação. Spinelli et al. (2015), estudando famílias de Jatropha 

curcas, relataram  valores de acurácia de 0,50 e 0,44 para o caráter altura de planta aos 2 e 3 

anos de idade. Valores inferiores aos obtidos nas duas áreas. 

As herdabilidades individuais no sentido restrito e média de progênies foram altas para 

todos os caracteres. Assim, a seleção com base nas herdabilidades da média de progênies 

significaria maiores ganhos genéticos (ROYCHOWDHURY; TAH, 2011). Li, Howe, Wu, 

(1998) relataram herdabilidade no sentido restrito de 0,15 e 0,30 e 0,20  e 0,15  para os 

caracteres altura do caule e diâmetro do coleto aos primeiro e segundo ano após o plantio P. 

tremuloides. Spinelli et al. (2015) observaram herdabilidade no sentido restrito de 0,39 e 0,31 

para o caráter altura de planta aos 2 e 3 anos de idade para progênies Jatropha curcas. Freitas 

et al. (2006) encontraram valores de herdabilidade em nível médio de progênies variando de 

baixo a alto 0,12, 0,65 e 0,77 para ALT, SOB e DAP, respectivamente para espécie louro-pardo. 

O estudo de Cornelius (1994) confirmou valores médios de 0,16 e 0,21 para DAP e altura com 

base em vários estudos florestais publicados. Esses valores são muito superiores aos que foram 

relatados com espécies nativas como Esquizolo biumparayba e Myracrodruon urundeuva 

(CHINELATO et al., 2014; PUPIN et al., 2017), e ainda, maiores do que de outras espécies 

tropicais mais amplamente disseminadas como Tectona grandis (CALLISTER, 2013). No 

presente trabalho observou-se herdabilidades em nível individual e em média de progênies 

acima dos demais trabalhos citados acima. 

 

4.3.2 Estimativas de diversidade genética, tamanho efetivo populacional  e ganho esperado 

com a seleção 

 

As estimativas de ganhos com a seleção para DAP, aos quatro anos de idade, em ambos 

os locais, resultou em ganhos altos de 5,72% a 15,45% (Tabela 2). A área 2 demostrou maiores 

ganhos na seleção em todos os níveis de intensidades. Esse resultado era esperado, devido à 

área 2 ter apresentado maiores coeficientes de variação genéticos ( e  ) acima da 

média geral. Para o estabelecimento de um pomar de sementes por mudas deve haver 

continuidade na averiguação dos parâmetros ,  e  por estarem em constantes 

mudanças com fatores climáticos, idade e sobrevivência de indivíduos. O método de seleção 

gpCV giCV

gpCV giCV 2
aĥ
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individual é recomendado, principalmente, quando o objetivo da seleção for ganho imediato, 

mas quando se tem a necessidade de avançar nos ciclos subsequentes é recomendável a seleção 

dentro de progênies, pois consegue-se associar uma boa eficiência dos progressos esperados na 

seleção, mantendo a divergência genética em níveis compatíveis com a seleção da população 

original. Os ganhos genéticos dessa população mostram semelhança com outras espécies 

tropicais competitivas. Os valores estimados para a área 2 foram superiores aos estimados por 

Da Costa et al. (2015) para T. grandis (6,5% em altura), Esquizolobium amazonicum (20% em 

volume) (Rocha et al., 2009). 

 

Tabela 2.  Estimativas de ganhos individuais na seleção (GSI) no caráter diâmetro a 1,30 m do 

solo (DAP-cm) avaliado no ano de 2016 para progênies de C. trichotoma em Linhares-ES. 

    Área 1     

Parâmetros GSI 

(2,5%) 

GSI  

(5%) 

GSI 

(7,5%) 

GSI 

(10%) 

GSI 

(12,5%) 

GSI  

(15%) 

GSI 

(17,5%) 

GSI 

(20%) 

 30 30 30 30 30 30 30 30 

 

6 10 11 12 13 16 18 18 

N
 

21 42 63 84 105 125 145 167 

 

3,5 4,86 5,72 7,00 8,077 7,81 8,05 9,27 

 

18,3 36,8 30 41,1 51,12 61,36 64,88 71,7 

ĜS ( %) 7,73 7,04 6,38 6,21 6,17 6,06 5,78 5,72 

 

7,15 12,57 18,01 21,2 24,13 26,78 30,35 33,37 

 0,09 0,14 0,2 0,22 0,25 0,27 0,3 0,34 

         
Área 2 

Parâmetros GSI 

(2,5%) 

GSI  

(5%) 

GSI 

(7,5%) 

GSI 

(10%) 

GSI 

(12,5%) 

GSI 

 (15%) 

GSI 

(17,5%) 

GSI 

(20%) 

  30 30 30 30 30 30 30 30 

 6 7 12 13 14 16 18 19 

N 20 40 59 79 98 118 137 155 

 

3,33 5,71 4,92 6,08 7,00 7,37 7,61 8,16 

 19,47 32,50 36,08 45,11 53,07 61,58 62,60 67,03 

ĜS ( %) 15,45 15,37 14,05 14,05 13,37 13,03 12,16 11,40 

 6,57 11,10 15,47 19,16 22,17 25,20 29,09 32,10 
 

0,08 0,12 0,17 0,20 0,23 0,26 0,30 0,33 

: nº de progênies do teste; : nº de progênies selecionados; N: nº de indivíduos selecionadas; k f : nº médio 

de indivíduos selecionados por progênie; variância médio de indivíduos selecionados por progênie; : 

tamanho efetivo populacional; Ĝs(%): ganho na seleção; : diversidade genética. 

Fonte: Próprio autor. 
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Na seleção com maior intensidade de seleção (2,5%) houve redução significativa do  

(7,15) e diversidade genética (0,09) na área 1. Esses parâmetros apresentaram valores inferiores 

para mesma intensidade de seleção na área 2 ( = 6,57 e = 0,08). Isso ocorre devido à área 

1 ter contribuido com maior número de indivíduos por progênie, o que proporciona maior 

número médio de indivíduos selecionados por progênie ( ) e maior estimativa da variância 

do número de indivíduos selecionados por progênie ( ), contribuido para a redução do . 

Os valores de   e  são evidentemente menores, quando comparados à intensidade de 

seleção mais branda (20%). A perda de variabilidade genética em um programa de 

melhoramento afetaria a manutenção da aptidão genética em uma população (SOULÉ et al. 

1986), uma vez que reduz o potencial evolutivo (FRANKHAM et al., 2004). No entanto, 

quando o objetivo é plantio comercial isso não é levado em consideração, pois o objetivo é 

ganho imediato. 

Para seleção de indivíduos visando a próxima geração de melhoramento uma 

intensidade de seleção menor deverá ser adotada para evitar a perda excessiva de variabilidade 

genética, principalmente, na primeira geração. Sementes de um maior número de matrizes 

devem ser priorizadas nas coletas futuras. O tamanho efetivo populacional ( ) indicado como 

teto seletivo está entre 30 a 60 (LEONARDECZ-NETO et al., 2003). Resende e Bertolucci 

(1995) e Resende (1999) relataram que para manter a variabilidade genética em cada ciclo de 

seleção é importante manter um tamanho efetivo populacional ( ) em torno de 50, evitando 

assim perdas de variabilidade e aumentando a probabilidade de manutenção de alelos favoráveis 

ao longo dos ciclos de seleção e, consequentemente, para que os progressos genéticos em ciclos 

contínuos não fiquem comprometidos. Visando obter ganhos e manter um número efetivo 

populacional dentro dos números indicado por esses autores, aconselha-se selecionar indivíduos 

de diferentes progênies, consequentemente,  mantém-se também o número de alelos favoráveis. 

Além disso, é necessário trabalhar com um número maior de indivíduos, com o intuito de 

garantir uma quantidade mínima eficaz para permitir a manutenção da variabilidade nas fases 

seguintes da seleção (RESENDE, 2002). A definição da intensidade de seleção a ser aplicada 

em cada ciclo de melhoramento deve evitar a perda de alelos favoráveis, pela deriva genética 

ou cruzamentos correlacionados, ao longo dos ciclos de seleção. Para isso, recomenda-se ao 

melhorista basear-se na formula .h para calcular um número efetivo populacional eficiente, 

onde h é a raiz quadrada do coeficiente de herdabilidade do caráter sob seleção (PEREIRA; 

VENCOVSKY, 1988). A fórmula pode ser aplicada na intensidade de seleção de 2,5% na área 

2 onde o valor do  foi menor. Resende (2002) relatou o h para população com baixo grau 
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de melhoramento genético (p=0.33; .h=22) , com intensidade de seleção de 2% e uma 

herdabilidade de 0,30 o  indicado para ser mantido deve ser de 40. Supondo o mesmo grau 

de melhoramento para a população do presente trabalho(p=0.33; .h=22),  h2 de 0,29 para a 

DAP-2016 de plantas, o computo do  é 41, bem abaixo do valor estimado com a intensidade 

de seleção de 2,5% ( = 6,57). A dificuldade de não se ter um número mínimo e único de Ne, 

para servir como teto indicativo para amostragem de indivíduos para inicio de programas de 

melhoramento genético, utilizando a seleção recorrente, é o fato da fixação de alelos favoráveis 

ao longo dos ciclos seletivos não ser só função de Ne suficientemente grande, mas da frequência 

alélica inicial e do coeficiente de seleção em cada loco (AGUIAR, 2004). Vencovsky (1987) 

ressalta que se a estratégia do melhorista é um programa de seleção recorrente, em longo prazo 

o tamanho efetivo deve ser elevado, para evitar a perda de alelos favoráveis, ao longo dos ciclos 

seletivos. Por isso o critério de usar .h é melhor do que somente o parâmetro (AGUIAR, 

2004). Nesse estudo utilizou-se 30 árvores matrizes nos dois testes de progênies. Esse número 

poderia ter sido maior, visto que o uso de pequenas amostragens, como fonte de subsídio para 

implantação de testes de progênies para ciclos subsequentes de seleção pode propiciar a 

aceleração de perda da diversidade. Isso ocorre devido à perda da diversidade, por meio de 

seleção rigorosa, aumento da endogamia e deriva genética como causa do parentesco entre os 

indivíduos selecionados para compor os próximos ciclos de melhoramento. Portanto para os 

próximos ciclos de melhoramento genético, recomenda-se a introdução de novos materiais 

procedentes de povoamentos comerciais ou populações naturais. 

 

4.3.3 Estimativas Correlações genética e fenotípica 

 

 As estimativas das correlações genéticas evidenciaram associações positivas e 

significativas entre todos os caracteres, com exceção entre APV-2014 e DAP-2015 na área 2. 

As correlações fenotípicas foram menores, portanto, isso determina baixa influência do 

ambiente na expressão dos fenótipos (Figura 7). A seleção indireta pode ser mais eficiente nesse 

caso. As associações positivas entre os caracteres indicam que a seleção em um caráter pode 

trazer ganhos indiretos em outro. Correlação genéticas altas e significativas foram observadas 

entre o caráter DAP-m (2015) e ALT-cm (2015) na área 1 e 2.  Esses resultados indicam que a 

seleção dos melhores indivíduos com base na DAP terá influência positiva no caráter ALT. 

eN

eN

eN

eN

eN

eN
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Figura 7: Estimativas das correlações genéticas (acima da diagonal) e correlações fenotípicas (abaixo da diagonal) entre os caracteres: diâmetro à altura 

do peito (DAP-cm), altura de plantas (ALT-m), diâmetro do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura do primeiro verticilo (APV-cm), em progênies de 

C. trichotoma em Linhares-ES. 

 

 

Fonte: Próprio autor.
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Vencovsky (1978) afirmou que as correlações genéticas e fenotípicas entre os caracteres 

altura da planta e diâmetro à altura do peito em espécies florestais são positivas e de elevada 

magnitude. Portanto, a seleção pode ser realizada em apenas uma delas, sem grande prejuízo 

para o outro caráter. Outros autores corroboram com as perspectivas e utilidades do uso das 

correlações genéticas em espécies florestais (LI, WU, 2005; WU et al., 2007; LIN et al., 2013). 

Nesse trabalho o progresso genético com a seleção foi calculado com base no caráter DAP com 

o intuito de ganhos indiretos em volume de madeira.  

 

4.3.4 Divergência Genética e agrupamento de Tocher 

 

Como essa espécie se propaga vegetativamente (KIELSE, et. al., 2013), será possível 

selecionar indivíduos e realizar a clonagem para diversas finalidades, principalmente, para os 

indivídudos que forem obtidos a partir de cruzamentos controlados. E a seleção de indivíduos 

mais produtivos e divergentes para clonagem e/ou cruzamentos controlados aumentará, 

consideravelmente, os valores médios para DAP e ALT. A informação sobre a divergência de 

um indivíduo ou progênie contribuiu para o planejamento futuro e a utilização eficiente dos 

recursos genéticos para potencializar e maximizar o crescimento e rendimento na seleção a 

partir de cruzamentos controlados e seleção (Tabela 3). A partir das estimativas das distâncias 

de Mahalanobis entre as progênies, é possível observa-se que as progênies mais divergentes 

foram as 17 e 15 (D2 = 47,74) e as 9 e 15 (D2 = 48,28) nas áreas 1 e 2, respectivamente. E as 

menos divergentes apresentaram distância entre de  si de 2,13 ( progênies 25 e 27) e 3,64  

(progênies 12 e 7) na área 1 e 2, respectivamente (Tabela 3). Os indivíduos das progênies que 

apresentarem mais divergência entre si e com maior desempenho produtivo e/ou maior valor 

genotípico poderão ser selecionados para realização dos cruzamentos controlados. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.scielo.br/scielo.php?pid=S0100-67622015000601047&script=sci_arttext&tlng=pt#B25
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Tabela 3. Distâncias genotípicas de Mahalanobis (D2) na área 1e 2 para os caracteres diâmetro 

a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), diâmetro do coleto a 30 cm do solo 

(DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), em progênies de Cordia trichotoma em 

Linhares-ES. 

D2 de Mahalanobis               

Distâncias Área 1 Distâncias Área 2 

Prog. Maior Prog. Menor Prog. Prog. Maior Prog. Menor Prog. 

23 34,71 15 9,89 21 8 35,33 25 5,73 5 

19 39,35 15 9,01 2 19 41,45 16 11,38 10 

7 31,50 17 5,12 2 7 38,24 9 3,64 12 

24 35,81 17 4,42 14 27 38,24 26 6,66 23 

21 29,56 17 6,65 27 21 37,77 9 8,70 28 

4 23,27 8 4,05 16 4 33,04 15 4,53 14 

27 29,59 15 2,13 25 11 43,39 9 7,73 3 

11 39,83 17 9,17 14 12 32,42 25 3,64 7 

18 36,02 9 10,87 7 23 32,25 25 5,61 10 

12 24,57 17 4,76 4 15 48,28 9 25,45 22 

28 46,66 20 16,65 12 25 39,45 15 16,38 18 

22 34,95 15 4,80 24 17 40,46 29 13,93 20 

8 32,74 1 6,49 5 13 39,92 15 5,89 5 

25 27,38 15 2,13 27 3 35,18 25 6,12 14 

17 47,74 15 13,50 16 2 34,64 25 5,07 7 

13 26,03 18 5,86 16 26 38,24 27 12,08 2 

3 36,02 9 8,46 12 10 28,36 25 5,61 23 

20 38,77 17 13,23 27 14 28,76 15 4,53 4 

2 26,10 15 5,12 7 6 34,21 15 4,86 7 

26 33,89 20 7,25 13 9 48,28 15 19,98 14 

10 39,66 15 8,01 22 5 32,55 9 5,73 8 

14 26,16 3 4,42 24 16 41,45 19 9,43 22 

6 33,94 15 6,64 24 1 39,20 25 5,76 10 

9 38,35 11 10,68 21 29 40,46 17 9,04 6 

5 31,66 6 6,49 8 30 39,71 15 10,07 28 

16 24,37 19 4,05 4 20 40,84 15 8,01 10 

1 34,35 20 9,08 7 18 33,73 15 7,25 5 

29 29,76 17 7,66 14 28 31,93 25 8,49 2 

30 35,29 20 5,61 12 22 28,08 25 6,75 5 

Máximo:  47,74        Progênies:  17 e 15  Máximo:  48,28          Progênies:  9 e 15   

Mínimo:     2,13        Progênies:  25 e 27  Mínimo:     3,64          Progênies: 12 e 7  
 Fonte: Próprio autor. 

 



55 
 

Outra informação importante é que, além do estudo da diversidade genética, a Distância 

de Mahalanobis também possibilita quantificar a contribuição relativa dos caracteres para a 

divergência genética (Tabela 4). Isso permite conhecer progênies que poderão ser utilizadas 

como uma matriz de cruzamento, e o caráter a ser priorizado também pode auxiliar na seleção 

de progênies mais promissoras em produtividade. 

 

Tabela 4. Contribuição relativa dos caracteres para a divergência nas áreas 1 e 2 para os 

caracteres: diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura  de planta (ALT-m), diâmetro do coleto 

a 30 cm do solo (DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), estudados em progênies 

de Cordia trichotoma, em Linhares-ES. 

Área 1 Área 2 

Variável Valor em % Variável Valor em % 

ALT- 2013 10,35 ALT- 2013 11,55 

DAC-2014 7,65 DAC-2014 10,64 

ALT-2014 10,05 ALT-2014 14,32 

APV-2014 9,77 APV-2014 9,36 

DAP-2015 7,62 DAP-2015 6,35 

ALT-2015 11,35 ALT-2015 8,2 

APV-2015 9,69 APV-2015 10,47 

DAP- 2016 14,65 DAP-2016 9,76 

ALT-2016 7,36 ALT-2016 11,36 

APV-2016 11,51 APV-2016 7,99 

Fonte: Próprio autor. 

 

Os caracteres DAP- 2016 (14,65%) e ALT-2014 (14,32%) foram os que mais 

contribuiram para a divergência genética, respectivamente para as áreas 1 e 2.  E o que menos 

colaboraram  foram ALT-2016 (7,36%) e DAP-2015 (6,35%), repectivamente para área 1 e 2. 

Os demais caracteres também contribuíram para divergência entre as progênies, porém em 

menor proporção. Singh (1981), baseado em D² de Mahalanobis, considera de menor 

importância os caracteres que expressam menor variabilidade. Neste caso, sugere-se que seja 

descartado os caracteres apresentaram menor contribuição para a divergência, como a ALT-

2016 e o DAP-2015 (Tabela 4). Conforme Alves et al. (2003) e Correa e Gonçalves (2012), o 

grande interesse na avaliação da importância relativa dos caracteres reside na possibilidade de 

descartarem caracteres que cooperem pouco para a discriminação do material avaliado, 

diminuindo, mão-de-obra, tempo e custo despendidos na experimentação. Isso garantirá a 

escolha do caráter mais adequado com a finalidade do melhoramento. 
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Informações sobre as médias e CV% dos grupos são base para formação dos grupos, e 

também auxilia o melhorista a detectar a divergência entre grupos (Tabela 5). O emprego do 

método de otimização de Tocher, baseado nas distâncias de Mahalanobis (D2), possibilitou a 

formação de  4 a 10  grupos na área 1 e 2, com concentração de aproximadamente 60% e 90% 

das progênies em um único grupo (grupo 1) na área 1 e 2, respectivamente (Tabela 5).  

Os demais grupos foram formados por, no máximo, duas progênies para área 1. Existem 

diferenças em relação à formação de grupos nas duas áreas, o que decorre da divergência entre 

as progênies devido aos efeitos do sistema de plantio consorciado com Dalbergia nigra e a 

textura do solo. Essa diversidade, também, se deve a segregação genética ocorrida durante a 

polinização aberta, o fluxo gênico entre os indivíduos e outros fatores, que proporcionam uma 

grande variação genética entre os indivíduos dentro da população (ASHLEY, 2010). Apesar 

dos indivíduos pertencerem às mesmas progênies a contribuição efetiva da variância aditiva, 

dominância, epistática e epigenética são diferentes, para cada evento reprodutivo, e leva à 

variações dentro de cada progênie. 

A distância de Mahalanobis, juntamente com método de aglomeração de Tocher, é uma 

das metodologias mais acuradas para aglomerar, por critério de classificação, os indivíduos, 

genitores ou progênies em grupos. A acurácia desse método deve-se ao fato de serem usados 

os valores genéticos preditos, ao invés de fenotípicos a partir das matrizes de variâncias e 

covariâncias (RESENDE, 2007). Os grupos são formados de tal forma que, haja 

homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (CRUZ, etal., 2004; BERTAN 

et al., 2006). Os valores genéticos preditos são usados no lugar dos valores fenotípicos, 

contribuindo com a análise das matrizes de variâncias e covariâncias dos valores genéticos, os 

quais completam o componente de distancia de Mahalanobis e perimitem alta acurácia na 

formação dos grupos pelo método de Tocher (RESENDE, 2007).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



57 
 

Tabela 5. Médias gerais ( ), coeficiente de variação (CV%) intergrupos e agrupamento de 

Tocher a partir das Distancias Genéticas de Mahalanobis na área 1 para os caracteres: diâmetro 

a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), diâmetro do coleto a 30 cm do solo 

(DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm) estudados em progênies de C. trichotoma 

em Linhares-ES. 

Área 1     Médias para cada grupo  

Grupos Progênies Total 
ALT 

2013 

DAC 

2014 

ALT  

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

1 

7 24 21 4 27 

18 12 22 8 25 

13 2 26 14 5 

16 29 30  

18 0,74 41,36 1,83 0,28 4,65 2,99 0,42 5,07 3,46 0,56 

2 9 1 2 0,70 46,44 1,79 0,32 4,55 2,61 0,49 4,95 3,04 0,60 

3 3 10 2 0,87 41,01 1,74 0,24 4,78 2,96 0,36 5,44 3,33 0,46 

4 23 28 2 0,76 40,57 1,95 0,34 4,19 3,06 0,43 5,27 3,49 0,61 

5 11 1 0,66 44,93 2,11 0,26 4,86 3,16 0,34 5,41 3,95 0,48 

6 19 1 0,81 46,06 2,07 0,31 4,41 2,96 0,52 5,15 3,65 0,68 

7 20 1 0,91 46,08 2,42 0,31 5,58 3,71 0,44 5,69 4,02 0,54 

8 6 1 0,71 44,91 1,85 0,24 5,61 3,32 0,53 5,91 3,81 0,71 

9 17 1 0,89 47,05 2,02 0,29 5,12 3,16 0,42 5,15 3,36 0,79 

10 15 1 0,79 54,38 2,03 0,34 5,79 3,51 0,41 6,47 4,01 0,49 

 
 
 

  0,76 42,81 1,88 0,28 4,74 3,03 0,43 5,22 3,51 0,57 

CV(%)  
 62,08 55,11 47,1 72,7 58,3 46,61 72,01 55,35 40,36 75,66 

Total   30                     
 

            
Área 2     Médias para cada grupo  

Grupos Progênies Total 
ALT 

2013 

DCA 

2014 

ALT  

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

1 

8 19 7 27 21 4 

11 12 23 17 

13 3 2 26 10 

14 6 5 16 1 29 

30 20 18 28 

22 

27 0,77 36,33 1,87 0,31 3,53 2,54 0,52 3,92 2,99 0,55 

2 25 1 0,58 38,14 1,96 0,35 3,83 2,87 0,76 4,52 4,33 0,71 

3 9 1 0,96 42,76 2,35 0,46 3,91 2,85 0,89 4,21 3,29 0,95 

4 15 1 0,82 38,82 1,78 0,31 3,71 2,33 0,32 3,86 3,87 0,42 

 
 
 

  0,77 36,68 1,89 0,32 3,55 2,55 0,53 3,94 3,06 0,56 

CV(%)  
 60,99 57,02 48 64,99 67,4 53,81 66,78 64,71 62,78 66,01 

Total   30                     
Fonte: Próprio autor. 

m̂

m̂

m̂
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Com a finalidade de se obter ganho genético nos ciclos subsequentes de melhoramento, 

é recomendável a seleção de progênies em grupos de maior divergência, e que apresentem 

maior desempenho produtivo. De maneira geral, cruzamentos entre indivíduos/progênies de 

grupos divergentes são indicados. Para as progênies da área 1, devem ser conduzidos 

cruzamentos entre os indivíduos do grupo 1 com a progênie do grupo 10, assim sucessivamente. 

Na área 2, recomenda-se o cruzamento das progênies do grupo 1 com a progênie do grupo 4 

(Tabelas 5). Esses cruzamentos e combinações são indicados para a exploração de indivíduos 

híbridos intraespecíficos, em ciclos de melhoramento, visando o estudo detalhado dos efeitos 

da heterose sobre os caracteres estudados. Nikles e Griffin (1992) relataram que a supremacia 

híbrida pode acontecer a partir da heterose “per se”, epistasia ou complementaridade de 

caracteres (efeito aditivo). Todos esses efeitos poderão ocorrer entre indivíduos de grupos 

divergentes (SANTOS et al., 2016). Quando o objetivo for a recuperação de genes dos genitores 

(materno e paterno), o retrocruzamento deve ser preferencialmente realizado com genitores 

mais similares geneticamente, com os indivíduos das progênies que apresentarem menor 

distância entre si (do mesmo grupo). O emprego de genitores similares, diferenciados 

basicamente pelo gene a ser transferido, permite recuperar o genitor recorrente mais 

rapidamente (DIAS; RESENDE, 2001).   

Um novo ciclo de melhoramento genético dessa espécie, para qualquer caráter de 

interesse econômico, poderá ser realizado a partir de cruzamentos de grupos divergentes. Esses 

novos indivíduos que irão compor o próximo ciclo, poderão ser superiores à média dos 

parentais, seja a partir do efeito de heterose per se, complementaridade ou heterose funcional 

(LI, HOWE; WU, 1998; LAMKEY, 1999). Tanto a heterose quanto a capacidade específica de 

combinação (CEC) entre dois pares genitores divergentes dependem da existência da 

dominância no controle do caráter e da presença de divergência (FALCONER; MACKAY, 

1996). Para os grupos de genótipos mais divergentes há a possibilidade da avaliação da 

capacidade geral e específica de combinação dessas matrizes, bem como explorar a heterose 

com base nos efeitos aditivos e dominância, com enorme possibilidade de obter progênies mais 

produtivas que seus parentais (TUSKAN, 1997; SANTOS et al., 2016).   
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4.3.5 Análise conjunta Interação Genótipo x Ambiente  

 

O teste da razão de verossimilhança (LRT) para os efeitos progênies e progênie x local 

não foi significativo para os caracteres diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016) e altura de planta 

(ALT-2016) (Tabela 6). Isso indica que não existem diferenças significativas das progênies 

dentro de cada ambiente para os caracteres avaliados em 2016 (DAP e ALT).  A média foi de 

3,46 m para ALT-2016 e 5,57 cm para DAP-2016. 

A estimativa de herdabilidade individual (ℎ𝑎
2) mostrou valores de baixa magnitude para 

todos os caracteres DAP-2016 (0,02) e ALT-2016 (0,01) (Tabela 6), apresentando valores 

menores que na análise individual, devido aos efeitos de interação envolvendo as progênies. A 

estimativa de herdabilidade ao nível de médias de progênies (ℎ𝑚
2 ) foram altas (0,58- ALT-2016 

e 0,61- DAP-2016) demostrando que a maior parte da variação total é de origem genética o que 

conduziu a elevadas estimativas de acurácia (𝑟â𝑎) na análise conjunta (0,76- ALT-2016 e 0,78- 

DAP-2016). Esses valores comprovaram o alto controle genético e eficiência de uma seleção 

geral envolvendo os dois experimentos, caso adote-se a análise conjunta como base. 

  

Tabela 6. Estimativas de parâmetros genéticos e da interação genótipos x ambientes para os 

caracteres: diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016), altura de planta (ALT-2016) em progênies 

de C. trichotoma em Linhares-ES. 

Parâmetros  Altura (m) DAP (cm) 

ℎ𝑎
2  0,02 (±0,01) 0,02 (±0,01) 

ℎ𝑚
2  0,58 0,61 

𝑟â𝑎 0,76 0,78 

𝐶𝑖𝑛𝑡
2  0,01 0,01 

𝑟𝑔𝑙𝑜𝑐 0,82 0,72 

𝐶𝑉𝑔𝑖(%) 6,49 6,90 

𝐶𝑉𝑒(%) 43,91 39,48 

µ 3,46 5,57 

LRT Progênie 1,83ns 1,80ns 

Progênie x Local 1,98 ns 2,93 ns 
Herdabilidade individual no sentido restrito (ℎ𝑎

2); herdabilidade da média de progênies (ℎ𝑚
2  );  acurácia (𝑟â𝑎); 

coeficiente de determinação dos efeitos da interação genótipo x ambiente        (𝐶𝑖𝑛𝑡
2 ); correlação genotípica entre 

progênies nos vários ambientes (𝑟𝑔𝑙𝑜𝑐 ); coeficiente de variação genética aditiva individual (CVgi); coeficiente de 

variação residual (CVe); média geral (µ); teste da razão de verossimilhança (LRT); ns não significativo pelo teste 

de qui-quadrado ( em nível de 5% e com 1 grau de liberdade);. 

Fonte: Próprio autor. 
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O coeficiente da variação genética (𝐶𝑉𝑔𝑖) foi baixo apenas para os dois caracteres 

(6,49%- ALT-2016 e 6,90%- DAP-2016). O coeficiente de variação residual 𝐶𝑉𝑒(%) foi alto 

para os dois caracteres (43,91- ALT-2016 e 39,48- DAP-2016). Resende (2007) relatou que 

para se inferir de uma forma mais precisa sobre a qualidade experimental, deve-se observar os 

valores de acurácias em conjunto com o 𝐶𝑉𝑒(%). Os coeficientes de determinação da interação 

genótipos x ambientes (G x A) ( ), que quantifica a parcela da variação total (fenotípica), 

representada pela variação da interação GxA, apresentou valores baixos para todos os caracteres 

(0,01).  

 As estimativas da correlação genotípica entre o desempenho das progênies e os 

ambientes (rgloc), foram de altas magnitude (0,82- ALT-2016 e 0,72- DAP-2016), confirmando 

que não existe interação genótipo x ambiente para esses caracteres. Resende (2005) relatou que 

a estratificação dos locais de plantio, no sentido de limitação das zonas de melhoramento, 

permite que a interação G×A não seja problema para a seleção, visto que esta será descartada. 

Verardi et al., (2009) estudando progênies de seringueira para seleção de melhores genotipos 

para produção de borracha, observaram interação genótipo x ambiente de alta magnitude (0,39), 

classificando como do tipo complexa (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Li et al. (2017) 

fizeram uma revisão da influência da GxA em espécies florestais, observando em geral um 

impacto significativo da interação sobre os caracteres de crescimento. Estudos com outras 

espécies como Populus davidiana (KOO et al., 2007), Betula spp. (ZHAO et al., 2014), bem 

como com T. grandis (GOH et al., 2013) corroboram essa hipótese. Barker (1990) explicou que 

o efeito GxA só pode ser detectado quando há um nível considerável de estresse capaz de 

produzir um nível intenso de respostas de genótipos.  Muitos estudos mostraram variáveis 

climáticas como o principal fator para o GxA (MC DONALD; APIOLAZA, 2009; BERLIN et 

al., 2014; GAPARE al., 2015; MOHAMMADI et al., 2015; TEMESGEN et al., 2015).  Assim, 

sugere-se que o material de louro pardo do presente trabalho deve ser testado em outras zonas 

de plantio antes de realização de plantios comerciais com a espécie, e avaliações em meia idade 

de corte também deve ser considerado, visto que o efeito do ambiente temporário pode ser mais 

expressivo que o permanente. 

As áreas deste estudo estão expostas às mesmas condições climáticas. Provavelmente, 

a diferença na textura do solo não foi suficientemente para levar uma resposta de diferenciadas 

das progênies nos dois testes. Segundo Carvalho (2003), C. trichotoma é uma espécie exigente 

em relação ao tipo de solo, se adaptando melhor em solos com fertilidade média a alta, 

profundos, bem drenados e textura argilosa. Após testar o efeito da interação interação genótipo 

𝐶𝑖𝑛𝑡
2  
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x ambiente recomenda-se verificar o nível de resposta ao estímulo ambiental e a manutenção 

da produtividade frente à variação ambiental das progênies (MAIA et  al., 2009). 

 

4.3.6 Produtividade, estabilidade e adaptabilidade 

 

À partir  das análises de produtividade, estabilidade e adaptabilidade  conjuntamente 

verificou que  as nove primeiras progênies (2, 30,2, 15, 4, 28, 25, 19 e 17) coincide 100% nos 

diferentes ranqueamentos considerando somente  a estabilidade (MHVG), a adaptabilidade 

(PRVG) e os três fatores conjuntamente (MHPRVG) (Tabela 7). Isto confirma a não 

significância dos efeitos da interação genótipo x ambiente. No ranqueamento das progênies 

para produtividade, estabilidade e adaptabilidade, principalmente, entre as 15 primeiras 

ocorreram pequenas alterações. Tais resultados mostram que as progênies com maior produção 

também apresentaram comportamento mais estável e melhor adaptabilidade, principalmente, se 

for selecionadas somente as nove primeiras do ranqueamento (Tabela 7). Essa estabilidade é 

oriunda da correlação de alta magnitude do comportamento genético das progênies, entre os 

ambientes (𝑟𝑔𝑙𝑜𝑐), para os caracteres avaliados (0,82- ALT-2016 e 0,72- DAP-2016, tabela 6). 

Isso sugere que os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG oferecem anuência no ordenamento 

dos genótipos. A utilização desses resultados ou critérios de seleção aferirá um aprimoramento 

na seleção com base nos dois locais, e também estabelecerá inferência de predições mais 

seguras sobre os valores genéticos, e simultaneamente, para produtividade, estabilidade e 

adaptabilidade (PINTO JÚNIOR et al., 2006; RESENDE, 2007).  

 

Tabela 7:  Seleção das melhores progênies de C. trichotoma com base no diâmetro a 1,30 m do 

solo (DAP-2016) para estabilidade (MHVG), adaptabilidade (PRVG) e, simultaneamente, para 

produtividade, estabilidade e adaptabilidade (MHPRVG). 

Ordem Progênie MHVG Progênie PRVG PRVG*MG Progênie MHPRVG MHPRVG*MG 

1 21 51,140 21 11,468 52,634 21 11,410 52,366 

2 30 50,755 30 11,414 52,384 30 11,408 52,360 

3 2 49,571 2 11,164 51,238 2 11,163 51,234 

4 15 47,539 15 10,803 49,584 15 10,785 49,500 

5 4 47,387 4 10,652 48,886 4 10,650 48,881 

6 28 47,305 28 10,629 48,784 28 10,594 48,622 

7 25 46,723 25 10,494 48,164 25 10,481 48,105 

8 19 46,290 19 10,397 47,718 19 10,384 47,661 

9 17 46,152 17 10,368 47,586 17 10,357 47,537 

10 24 45,997 7 10,292 47,234 7 10,292 47,234 
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Fonte: Próprio autor. 

 

 

As progênies mais produtivas, adaptáveis e estáveis foram: 2, 30, 2, 15, 4, 28, 25, 19 e 

17. Se for considerado o ranqueamento das 30 progênies, pode-se afimar que o ordenamento 

das mais MHVG e PRVG  coincidem em  apenas 40%.  E  as progênies 21, 30, 2, 15, 4, 28, 25, 

19, 17, 24, 7, 20, 12, 3, 18 e 27 coincidem 95% com as progênies selecionadas pelo critério 

MHPRVG. Tais métodos têm sido regularmente utilizados para mensurar e estudar a 

estabilidade e adaptabilidade de diferentes espécies a locais com características ambientais 

distintas (SILVA, 2008; BORGES et al., 2009; VERARDI et al., 2009; MAIA et al., 2009; 

ROSADO, et al., 2012).  

 

4.4 Conclusões 

 

A variabilidade genética se faz presente entre progênies nos testes de C. trichotoma para 

todos os caracteres quantitativos nas duas áreas experimentais. Variação genética considerável, 

principalmente para o caráter altura e diâmetro a 1,30 m do solo, foi constatada nos dois locais 

de implantação, indicando a possibilidade de ganho de seleção para estes caracteres. Os 

11 7 45,628 20 10,242 47,009 20 10,238 46,988 

12 20 45,259 3 10,165 46,654 12 10,133 46,507 

13 12 44,701 12 10,146 46,566 3 10,128 46,484 

14 3 44,514 18 10,050 46,124 18 10,047 46,114 

15 18 44,460 23 10,026 46,016 23 10,017 45,974 

16 27 44,336 6 0,9978 45,796 27 0,9975 45,780 

17 23 44,224 27 0,9977 45,790 6 0,9949 45,661 

18 8 43,837 1 0,9892 45,398 1 0,9889 45,386 

19 6 43,765 8 0,9863 45,267 8 0,986 45,254 

20 1 43,749 9 0,9797 44,963 9 0,9785 44,909 

21 9 43,617 14 0,9592 44,026 14 0,9585 43,994 

22 14 42,680 26 0,9499 43,598 26 0,9498 43,594 

23 26 42,184 16 0,9396 43,125 16 0,9379 43,046 

24 16 41,330 5 0,9216 42,297 5 0,9216 42,296 

25 5 40,843 10 0,9183 42,145 10 0,9183 42,145 

26 10 40,713 29 0,9172 42,094 29 0,9172 42,094 

27 29 40,682 11 0,9152 42,004 13 0,9113 41,827 

28 13 40,399 13 0,9114 41,828 11 0,9106 41,792 

29 11 39,958 24 0,883 40,526 24 0,883 40,526 

30 22 38,772 22 0,8791 40,349 22 0,8783 40,311 
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coeficientes de variação genética e herdabilidade, principalmente em nível de média de 

progênies, evidenciaram alto controle genético.  

Os testes de progênies apresentam altos ganhos com a seleção (7,73 a 15,45%), portanto 

indivíduos selecionados com alto desempenho em volume produtividade poderão compor 

pomares de semente e clonal, bem como sistemas de produção. Para próxima geração, 

recomenda-se a introdução de novos materiais procedentes de povoamento comercial ou 

populações naturais para minimizar a perda da diversidade genética e manter o número efetivo 

populacional. 

Existem correlações genéticas e fenotípicas positivas significativas para a maioria dos 

todos os caracteres avaliados, principalmente, entre altura e DAP. 

As interações genótipo x ambiente nas duas áreas distintas de plantio para altura e DAP 

não são significativas, e as correlações entre as progênies nos dois ambientes foram altas. 

Pelo método de agrupamento de Tocher, as progênies foram separadas em  4 a 10 grupos 

na área 2 e 1, respecitvamente. Para programas de melhoramento, recomenda-se o cruzamento 

entre progênies de grupos mais divergentes para priorizar o ganho na seleção com a exploração 

de cruzamentos de indivíduos com maior potencial produtivo. 
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5  INTERAÇÃO GENÓTIPO X AMBIENTE DE PROGÊNIES DE Dalbergia Nigra 

(VELL.) ALLEMÃO EX BENTH   

 

5.1  Introdução 

 

O Brasil possui uma das maiores áreas com florestas nativas naturais e plantadas com 

espécies exóticas (MMA, 2007). O uso múltiplo, principalmente carvão, papel e celulose, das 

espécies madeireiras fizeram as taxas de produtividade do setor florestal brasileiro atingirem 

altos níveis. O melhoramento genético florestal tem contribuído positivamente para gerar 

florestas de alta produtividade e com qualidade para satisfazer a demanda industrial, 

principalmente de celulose e carvão. Mesmo com potencial econômico promissor das espécies 

nativas, como é o caso de D. nigra, a mesma apresenta baixa capacidade competitiva no 

mercado florestal atual, devido ao pouco investimento em programas de melhoramento 

genético, bem como em técnicas de manejo e silvicultura.  

Dalbergia nigra (Vell.) Allemao ex Benth., conhecida popularmente como jacarandá-

da-bahia, jacarandá-preto ou caviúna, é comumente encontrada com 15 a 25 m de altura e 15 a 

45 cm de DAP, possui tronco tortuoso e irregular e fuste com até 10 m de comprimento, madeira 

que pode ser utilizado para serraria ou outras finalidades (LORENZI, 1992; CARVALHO, 

1994). Esta espécie possui características secundária tardia a clímax e exclusiva da Floresta 

Ombrófila Densa (Floresta Atlântica) tem sua ocorrência nos Estados da Bahia, Espirito Santo, 

Rio de Janeiro e São Paulo, tolerante ao sombreamento leve a moderado na fase juvenil 

(LORENZI, 1992; CARVALHO, 1997; RÊGO, POSSAMAI, 2003; RIBEIRO et al., 2011). D. 

nigra é considerada uma árvore ornamental devido à sua folhagem densa e copa aberta, sendo 

utilizada em paisagismo (LORENZI, 1992; LORENZI, 2008). A espécie é utilizada em plantio 

consorciado, por suportar sombreamento, e em terrenos degradados, por ser uma planta rústica 

e se adaptar bem à terrenos secos (LORENZI, 2008).  

O desenvolvimento de pesquisas, capazes de inferir sobre os parâmetros genéticos, as 

associações entre os caracteres, e para as estimativas da diversidade genética e o efeito interação 

genótipo x ambiente, podem contribuir para a economia de tempo e de investimento financeiro 

em projetos de silvicultura, principalmente melhoramento genético, definição de clones ou 

variedades para plantio em sistema de produção. A seleção dos indivíduos superiores à média 

produtiva se baseia nos valores genéticos aditivos das plantas-mães, que serão recombinadas, e 

também no valores aditivos dos genótipos que podem ser multiplicados a partir de mudas 

seminais ou propágulos vegetativos (SPINELLI et al., 2015). Em um programa de 
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melhoramento genético, a população base deve apresentar variabilidade genética suficiente e 

valores médios quanto aos caracteres produtivos de interesse econômico a serem melhorados 

(NEGREIROS et al., 2013). Em espécies nativas, como a D. nigra, a variabilidade genética é 

muito expressiva nas primeiras gerações de melhoramento. Assim, as estimativas das variações 

genéticas em diversos níveis de hierárquicos (procedências, progênies e indivíduos)  dentro das 

populações de melhoramento, em delineamento experimentas controlados, é uma das primeiras 

etapas a serem realizadas para obtenção de indivíduos mais produtivos.  Após o conhecimento 

da magnitude e níveis de variação genética existente para os diversos caracteres, bem como o 

os parâmetros genéticos, pode-se definir estratégias de melhoramento e conservação da 

variabilidade genética para a população. Portanto, a variação genética é a matéria prima do 

melhoramento, e sem esta o ganho genético com a seleção não será obtido (BITTENCOURT, 

SEBBENN, 2007; BERTI et al. 2011).   

Como o efeito do ambiente é expressivo para a maioria das espécies florestais, 

principalmente, as com ampla área de ocorrência, não se deve desconsiderá-los em programa 

de melhoramento genético. O efeito da interação genótipo x ambiente (G xA) é estimado com 

base em vários ensaios experimentais da mesma população. A G×A existe quando os genótipos 

(progênies) respondem de maneira diferenciada geneticamente em condições ambientais 

distintas (COSTA e SILVA, et. al., 2006). Os genótipos influenciados pela interação genótipo 

x ambiente tem como consequência desempenhos diferentes nos ambientes considerados, e que 

representam variações qualitativas ou quantitativas na expressão do fenótipo  (LYNCH, 

WALSH, 1998; MEYER, 2009, PIGLIUCCI, 2005; FORDYCE et al., 2006). Existem várias 

metodologias aplicadas para estimar este efeito, como: regressão, regressão bisegmetanda, 

AMMI, etc. 

Diante do contexto, o presente trabalho teve como objetivos: i) estimar a variabilidade 

genética e a interação genótipo x ambiente de dois testes progênies de D. nigra a partir de 

caracteres quantitativos; ii) Propor diferentes intensidades de seleção visando à seleção de 

genótipos mais produtivos para madeira; e iii) Estimar as correlações genéticas e fenotípicas 

entre os caracteres quantitativos, iv) estimar a diversidade genética e o tamanho efetivo 

populacional após a seleção, v) Ordenar as progênies com base na produtividade, estabilidade 

e adaptabilidade considerando duas áreas de plantio. 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3101144/#MCR078C39
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3101144/#MCR078C17


73 
 

5.2 Material e Métodos 

 

Material 

Dois testes foram implantados em Linhares-ES em duas condições edáficas diferentes. 

Sementes de 30 árvores-mães de D. nigra foram coletadas na reserva da Empresa Vale e em 

pequenos fragmentos florestais, localizados entre os municípios de Soretama, ES, a 

19°11'22,91" S, 40° 5'50,48" W, e Linhares-ES, a 19°23'40,71" S, 40° 3'51,40" W (Apêndice 

1A e 2A).  A caracterização edafoclimática do município de Linhares-ES encontra-se na zona 

natural de terras quentes, planas e secas. O clima do município, segundo a classificação de 

Koppen- Geeiger é Af, sendo clima tipo tropical quente úmido com chuvas no verão e inverno 

seco. O índice pluviométrico é de 1.193 mn/ano e temperatura média de 23,4 ºC, sendo a 

máxima de 32 ºC e a mínima de 19,6 ºC (INCAPER, 2013). Quanto ao relevo, 85,8% do 

município é plano e 14,2% acidentado. A sede do município está situada a 58 m de altitude 

(INCAPER, 2013). A precipítação acumulada mensal para os anos de 2014 a 2016 apresentam 

médias mensais anuais de  70 mm, 73mm e 75 mm e acumulada em 840, 850 e 1.085 mm para 

2014, 2015 e 2016 , respectivamente  (Figura 8) (INCAPER, 2017).  

 

Figura 8: Precipitação mensal acumulada para o município de Linhares-ES a partir de janeiro 

de 2014 a dezembro de 2016. 

 

Fonte: Próprio autor. 

 

Os testes de progênies foram instalados em junho de 2012, na base física da empresa 

Vale Rio Doce em Linhares-ES (Figura 9), consorciados com 30 progênies de C. trichotoma 
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procedentes do mesmo local. A disposição das plantas das espécies foi linear e alternadas. O 

delineamento experimental adotado para ambos os testes foram em blocos completos ao acaso, 

com uma planta por parcela. Foram utilizadas 40 e 34 repetições nas áreas 1 e 2, 

respectivamente (Apêndice 4A). Os espaçamentos adotados entre plantas de espécies diferentes 

e entre as mesma espécie foram de 3,0 x 3,0 metros e 6,0 x 6,0 metros respectivamente. O solo 

é caracterizado como arenoso (Figura 10) e argiloso (Figura 11) nas áreas 1 e 2, 

respectivamente. A classificação do solo para a região é: latosolo vermelho escuro eutrofico 

argiloso (PANOSO,  2002).  

 

 

            Figura 9: Localização área 1 e 2, Linhares-ES. 

 

Fonte: Google Maps (2017). 

 

             Figura 10: Caracterização solo área 1 (arenoso), Linhares-ES. 

 

Fonte: Aguiar (2018) 

             

https://www.infoteca.cnptia.embrapa.br/infoteca/browse?type=author&value=PANOSO%2C+L.+A.
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 Figura 11: Caracterização solo área 2 (argiloso), Linhares-ES. 

 

Foto: Aguiar (2018) 

 

Coleta de dados para análise estatística dos caracteres quantitativos 

Todas as árvores das áreas 1 e 2 foram avaliadas para os seguintes caracteres: diâmetro 

a 1,30 m do solo (DAP-cm), diâmetro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura 

total de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivência (SOB-%). As 

avaliações foram realizadas durante os três primeiros anos após o plantio (2013 = ALT, SOB; 

2014 = DAC, ALT, APV, SOB; 2015 = DAP, ALT, APV, SOB; 2016 = DAP, ALT, APV, 

SOB). 

O DAP e DAC foram mensurados com fita métrica graduada em 0,1 cm. A ALT foi 

obtida com o auxílio de um hipsómetro e a APV com régua graduada. 

 

5.2.1 Análise individual e estimativa de componentes de variância e parâmetros genéticos  
 

Para estimar do componentes de variância, parâmetros genéticos e realizar análise de 

deviance, bem como para predizer os valores genéticos aditivos e genotípicos foi adotado o 

método genético-estatístico REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita / melhor predição 

linear não viciada). Este método é aplicado, principalmente, em conjuntos de dados 

desbalanceados. Todas as análises foram efetuadas no software genético-estatístico SELEGEN-

REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007a). O modelo estatístico 95 foi aplicado nas 

análises individuais para cada área, o qual contempla os seguintes efeitos:  progênies de meias-

irmãs, blocos completos ao acaso, uma planta por parcela, um só local e uma única população 

(RESENDE, 2007a). Onde o modelo matemático é descrito, como:  

y = Xr + Za + e,  

onde: y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados 

à média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como 
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aleatórios), e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). As letras maiúsculas representam as 

matrizes de incidência para os referidos efeitos. 

 

As equações de modelo misto são: 

 

[
𝑋′𝑋                                        𝑋′𝑍
𝑍′𝑋           𝑍′𝑍 + 𝐴−1(𝜎𝑒

2/𝜎𝑎
2) 

] [𝑏̂
𝑎̂

] [
𝑋′𝑌
𝑍′𝑌

] 

 

Estimador ML 

Segundo o modelo apresentado e o algaritimo EM, os estimadores para obtenção de 𝜎𝑎
2 e 𝜎𝑒

2  ( 

SCHAEFFER, 1976 citado por RESENDE 2002) 

 

𝜎̂𝑒
2 = [𝑦′𝑦 − 𝑏′̂ 𝑋′𝑦 − 𝑎̂′𝑍′𝑦]/𝑁 

𝜎̂𝑎
2 = [𝑎̂′𝐴−1𝑎̂ + 𝜎𝑒

2 𝑡𝑟 [𝑍′𝑍 + 𝐴−1  (
𝜎𝑒

2

𝜎𝑎
2)

−1

]]  

 

Na= número de elementos aleatórios (indivíduos) 

tr = operador traço matricial. 

N = número total de dados; 

A: Matriz de parentesco genético aditivo 

Assim, a partir de um valor de 𝜎𝑒
2/𝜎𝑎

2 estima-se 𝑏̂ e 𝑎̂  pelas equações de modelo mistos, 

os quais são usados para obtenção de novas estimativas de 𝜎𝑎
2 e 𝜎𝑒

2. Repete-se este 

procedimento até a convergencia para valores estáveis. A velocidade de convergencia é tanto 

maior quanto mais acertada (próxima da verdadeira) for a informação inicial utilizada. 

 

Estimador REML 

Para o mesmo modelo, o algoritmo EM conduz aos seguintes estimadores de 𝜎𝑎
2 e 𝜎𝑒

2 ( 

HARVILLE, 1977; MEYER, 1989; citados por RESENDE 2002). 

𝜎̂𝑒
2 = [𝑦′𝑦 − 𝑏′̂ 𝑋′𝑦 − 𝑎̂′𝑍′𝑦]/[𝑁 − 𝑟(𝑋)] 

𝜎̂𝑎
2 = [𝑎̂′𝐴−1𝑎̂ + 𝜎𝑒

2 𝑡𝑟 𝐶22 ]/𝑁𝑎 

em que: 

𝑟(𝑋): posto ou número de colunas linearmente independentes de X. 

𝐶22 é de forma [𝐶11       𝐶12

 𝐶21     𝐶22 
] =[

𝑋′𝑋                           𝑋′𝑍

𝑍′𝑋     𝑍′𝑍 + 𝐴−1  (
𝜎𝑒

2

𝜎𝑎
2)] -1 
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 Os componentes de variância interagem nas equações de modelo misto até a 

convergência, conforme descrito para o método ML. 

Os parâmetros genéticos estimados foram (RESENDE, 2002): 

 

I. Herdabilidade no sentido restrito 

 ℎ𝑎
2 =

𝜎𝑎
2

𝜎𝑎
2+ 𝜎𝑒

2 

II. Herdabilidade  média das progênies  

ℎ𝑚
2 =

[1 + (𝑛 − 1)𝜌𝑎]ℎ𝑎
2

1 + (𝑛 − 1)(𝜌𝑎ℎ𝑎
2)

 

𝜌𝑎: é a correlação genética aditiva intraclasse entre indivíduos, 𝑛 é o número de plantas por 

parcela,  ℎ𝑎
2  herdabilidade no sentido restrito 

 

III. Acuracia 

𝑟â𝑎 =  
√

𝑛

𝑛 + (
4−ℎ𝑎

2

ℎ𝑎
2 )

 

em que 𝑛 é o número de plantas por parcela 

 

IV. Variação fenotípica individual 

𝜎̂𝑓
2 =  𝜎̂𝑎

2 +  𝜎̂𝑒
2 

V. Coeficiente de variação genética individual 

𝐶𝑉𝑔𝑖 =  
100. √𝜎̂𝑎

2

𝜇
 

𝜇 média geral. 

 

VI. Coeficiente de variação genética entre progênies 

𝐶𝑉𝑔𝑝 = 100.
√0,25𝜎̂𝑎

2

µ
 

𝜇 média geral. 

 

VII. Coeficiente de variação experimental 

                                      𝐶𝑉𝑒 = 100.
√(0,75.𝜎̂𝑎

2+𝜎̂𝑒
2)/𝑛

𝜇
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em que 𝑛 é o número de plantas por parcela; e 𝜇 média geral. 

 

5.2.3 Estimativas de correlações genéticas e fenotípicas 

 

 As associações genéticas e fenotípicas entre os caracteres avaliados em todos os anos, 

foram estimados. Essas correlações genéticas e fenotípicas foram obtidas pelo método 

REML/BLUP (RESENDE, 2002). 

 A correlação genética rg entre os caracteres foi estimado por: 

 

Onde:  covariância genética aditiva entre x e y,  
 componente de variância 

genética para o x,  variância genética aditiva para o y. 

 

A correlação fenotípica rf  entre dois caracteres foi estimada por: 

 

onde:  covariância fenotípica aditiva entre o x e y,  componente de variância 

genética aditiva para o x,  componente de variância genética aditiva para o y. 

Os erros padrões e a significância para as correlações genéticas e fenotípicas foram 

estimados à partir do software GENES® (CRUZ, 2006). O gráfico dos resultados das 

associações entre variáveis foram realizadas utilizando o script do R (R_Team, 2013), 

utilizando os pacotes"corrplot" e "ggplo2". 

 

5.2.4 Estimativas de diversidade genética, tamanho efetivo populacional e ganho esperado com 

a seleção  

 

Com a finalidade de selecionar os genótipos e progênies superiores para as gerações 

subsequentes de melhoramento, em plantios comerciais e pomares clonais, foram simuladas 

oito intensidades de seleção: 2,5%, 5%, 7,5, 10%, 12,5%, 15%, 17,5% e 20%, correspondendo: 

25, 50, 75, 100, 125, 150, 175, e 200 indivíduos na área 1; e 22, 44, 66, 88, 110, 132, 155, e 

177 na área 2, respectivamente.  As seleções foram baseadas nos ordenamentos dos valores 

r̂g =
CÔV

a x,y( )

ŝ
a x( )

.ŝ
a y( )

( )yxaVOC ,
ˆ

( )xa̂

( )ya̂

( )

( ) ( )yfxf

yxf

f

VOC
r

22

,

ˆ.ˆ

ˆ
ˆ


=

( )yxfVOC ,
ˆ

( )xf̂

( )yf̂
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genéticos individuais (BLUP). Foram considerados três estratégias de seleção: na primeira, a 

seleção foi realizada considerando ranqueamento individual dos valores genéticos aditivos 

predito de cada local separamente; na segunda considerou-se o ranqueamento individual 

(BLUP) das duas áreas de plantio conjuntamente; na terceira foi considerado o ranqueamento 

das progênies obtido  a partir das análises conjuntas e de produtividade, estabilidade e 

adaptabilidade. A seleção aplicada foi entre e dentro de progênies. Entre progênies foi aplicada 

somente uma intensidade de seleção (16 progênies) e dentro foram aplicadas várias intensidades 

de seleção (1, 2, 4, 6, 8, 10, 15 e 18 indivíduos de cada progênie).  

Foi realizado análise de ganhos na seleção com sobreposição de geração para o caráter 

DAP-2016 com a seleção das 30 progenies. 

O caráter considerado na seleção foi o DAP avaliado no ano de 2016. O ganho genético 

foi estimado, em porcentagem, pela expressão: 

𝐺𝑠 (%) =
∑𝑎

𝜇
 x 100 

Em que: 𝑎 corresponde ao valor genético aditivo do indivíduo selecionado e  corresponde à 

média geral do experimento para o caráter DAP-2016. 

O tamanho efetivo populacional (Ne) foi obtido com base em Resende (2002): 

,
 em que: : número de progênies selecionadas; : número 

médio de indivíduos selecionados por progênie;  : estimativa da variância do número de 

indivíduos selecionados por progênie. 

A diversidade genética (D), após a seleção, foi quantificada conforme Wei e Lindgren 

(1996), citados por Resende (2002): D = Nef/Nfo, em que: 0 < D ≤ 1 ; Nfo : número original de 

progênies, Nef : número efetivo de progênies selecionadas, dado por: . 

 

5.2.5 Divergência Genética e agrupamento de Tocher 

 

A divergência genética entre as progênies foi estimada por meio da Distância 

Generalizada de Mahalanobis (D2).  Para dados quantitativos, essa análise é a mais indicada, 

pois considera as matrizes de variâncias e covariâncias residuais existentes entre os caracteres 

mensurados. A Distância Generalizada de Mahalanobis (D2 = ) é descrita pela expressão 

(CRUZ, CARNEIRO, 2003):  

 



( ) ( ) fkffffe kkkNN 23..4 ++= N f fk

2

kf

( ) = 22

fffe kkN

2

'iiD

= −12

'ii 'D
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em que: 

= distância de Mahalanobis entre os genótipos i e i’; 

= [d1, d2, ,,,, dv], sendo dj = Yij – Yi’j; 

= matriz de variâncias e covariâncias residuais; 

Yij = média do i-ésimo genótipo em relação à i-ésima variável, 

 Após a obtenção da matriz de distância (D2), foi realizada a análise de agrupamento 

pelo Método de Otimização de Tocher, descrito por Cruz e Regazzi (2001), no qual se adota o 

critério de que a média dos valores de D2 (intracluster) deve ser menor que os valores de D2 

(inter-cluster). A divergência genética foi obtida pelo método REML/BLUP, empregando-se o 

software genético-estatístico SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2007). A contribuição dos 

caracteres para a formação dos grupos foi obtida com o uso do programa computacional 

GENES (CRUZ, 2006). 

 

5.2.6 Interação Genótipo x Ambiente (G x A) e análise de estabilidade, produtividade e 

adaptabilidade  

 

Para estimar a interação genótipo x ambiente foi realizada a análise conjunta 

considerando os dois locais utilizando o procedimento REML/BLUP (máxima verossimilhança 

restrita/melhor predição linear não viciada), empregando-se o software genético-estatístico 

SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2007). Pelo método, a estabilidade satifaz a Média 

Harmônica dos Valores Genotípicos nos locais (MHVG), a adaptabilidade refere-se à 

Performance Relativa dos Valores Genotípicos em relação à média de cada local (PRVG) e a 

estabilidade, adaptabilidade e produtividade simultaneamente (Altura e DAP), corresponde à 

Média Harmônica da Performance Relativa dos Valores Genotípicos (MHPRVG). 

 

Para isto foi usado o modelo 54:  

y = Xr + Zg + Wi + e 

 Em que y vetor de dados, “r” vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) 

somados à média geral, g vetor dos efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios), “i” vetor 

dos efeitos da interação genótipos x ambientes (aleatórios) e e vetor de erros ou resíduos 

(aleatórios). As letras maiúsculas representam as matrizes de incidência para os referidos 

efeitos. O vetor r contempla as medições em todas as repetições nos vários locais e ajusta 

simultaneamente para todos esses efeitos e suas interações (RESENDE, 2007). 

2
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A herdabilidade individual no sentido restrito (ℎ̂𝑎
2), herdabilidade média de progênies 

(ℎ̂𝑚
2 ), acurácia (𝑟̂â𝑎), coeficiente de variação genética aditiva individual (𝐶𝑉𝑔𝑖) e coeficiente de 

variação residual (𝐶𝑉𝑒) foram estimados: 

 

 

a) Coeficiente de determinação dos efeitos da interação genótipo x ambiente 

𝐶̂𝑖𝑛𝑡
2 =

𝜎̂𝑖𝑛𝑡
2

𝜎̂𝑎
2

 

 𝜎𝑖𝑛𝑡
2   é a variância da interação entre genótipos e ambiente. 

 

b) Correlação genotípica entre progênies nos vários ambientes 

𝑟̂𝑔𝑙𝑜𝑐 =
𝜎̂𝑎

2

𝜎̂𝑎
2 +  𝜎̂𝑖𝑛𝑡

2  

 

 𝜎𝑖𝑛𝑡
2   é a variância da interação entre genótipos e ambiente. 

 

5.3 Resultados e Discussão 

 

5.3.1 Análises de deviance individual e estimativa de parâmetros genéticos 

Nas análises de deviance foram observadas diferenças significativas (p<0,01) entre as 

progênies para todos os caracteres quantitativos avaliados nas duas áreas, exceto para o caráter 

sobrevivência (SOB-2013 e SOB-2014) na área 2 (Figura 12). Se uma proporção considerável 

dessa variação for devido ao efeito genético e não ambiental, esses testes contribuirão 

significativamente para os programas de melhoramento e conservação genética dessa espécie, 

bem como para formação de áreas de produção de sementes para atender diversas finalidades.  

 

Figura 12: Resultados da análise de deviance para os caracteres de crescimento: diâmetro a 

1,30 m do solo (DAP-cm), diâmetro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura total 

de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivência (SOB-%) em testes 

de progênie de D. nigra em Linhares-ES. 
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Nota: LRT: Teste da razão de verossimilhança; 2 qui-quadrado da deviance. LRT significativo acima da linha 

pontilhada p <0,05 (3,84); acima da linha pontilhada = p <0,01 (6,63), e abaixo linha tracejada = não significativo. 

Fonte:  Próprio autor. 

A taxa de sobrevivência nas duas áreas foi alta (Figura 13), e algumas árvores já 

iniciaram a produção de sementes, o que sugere uma boa adaptação das progênies nas condições 

locais do experimento. Geralmente, as espécies nativas apresentam uma taxa de mortalidade 

acima de 50 % em sistemas de produção. A coleta de sementes realizadas de maneira 

inadequada, apenas poucas árvores são amostradas, pode ser o principal razão desses resultados 

(informação pessoal). Porém, em ensaios experimentais, com pouco investimento em manejo, 

esses resultados têm sidos próximos aos obtidos no presente trabalho para essa espécie. Moraes 

et al. (2013) relataram alta taxa de sobrevivência para Jacaranda cuspidifolia, variando de 

94,1% a 95,9% (24 e 12 meses de idade respectivamente). 

Figura 13: Taxa de sobrevivência (SOB-%) nas duas áreas de plantio, testes de progênie de D. 

nigra em Linhares-ES. 

 

Fonte:  Próprio autor.  

 

A área 2 apresentou as maiores médias para o caráter ALT (2013 = 1,14 m, 2014 = 2,68 

m, 2015 = 3,79 m e 2016 = 4,32m). A área 1 obteve as maiores médias para os caracteres DAC 

e DAP (2014 = 3,93 cm, 2015 = 4,41 cm), respectivamente (Tabela 8). Porém, a forma do fuste 

nessa área não estava dentro do padrão normal de desenvolvimento da espécie. Em vários 

indivíduos observou-se que a parte apical do tronco, assim como os galhos, encontravam-se 

retorcidos. Acredita-se que as condições edáficas do local de plantio pode ter contribuído 

efetivamente para esses resultados.  
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Pode-se afirmar que  o teste da área 2 está em plena competição com plantas de Cordia 

trichotoma. Barbosa et al. (2002) relataram valores maiores em espécies nativas como a 

Jacaranda copaia, que aos 14 meses de idade as plantas apresentavam altura de 2,57 m e 

diâmetro médio de 7,66 cm. A espécie Jacaranda cuspidifolia em consórcio com Astronium 

fraxinifolium apresentou um crescimento bom em altura e DAP (1,70 m e 7,31 cm  

respectivamente) aos 12 meses de idade (AGUIAR, 2001).  O crescimento em altura das 

espécies nativas é muito lento no geral, porém os resultados obtidos no presente trabalho estão 

dentro do esperado para espécies sem nenhum grau de melhoramento, em torno de 0,50 a 1,00 

metro de altura nos primeiros anos. 

As estimativas de acurácias foram altas para todos os caracteres nos dois testes (ALT-

2013= 0,95, área 1 e 2), mesmo com os altos valores do CVe ( APV-2016= 67, área 1 e 95APV-

2015= 49,22, área 2). O modelo experimental adotado, de uma planta por parcela, contribiu 

para aumentar a acurácia e as estimativas dos parâmetros genéticos (Tabela 8), além de facilitar 

o disposição espacial das plantas no desbaste seletivo. Isso leva à confiabilidade maior nas 

estimativas dos parâmetros genéticos. Por outro lado, esse modelo tende a gerar elevados 

coeficientes de variação experimental em relação aos modelos de várias plantas por parcela 

Resende (2002). Resende e Duarte (2007) recomendam não considerar esse parâmetro apenas 

para inferir sobre a precisão do modelo experimental adotado. O coeficiente de variação 

experimental ( %) foi considerado alto para o caráter APV-2015 (67,95%) na área 1, e o 

caráter que deteve menor valor para esse coeficiente foi o ALT-2014 (28,22%, área 1). Tais 

resultados, confirmam que o controle experimental não deve ser baseado somente no CVe, a 

acurácia alta também infere precisão nas estimativas dos parâmetros genéticos (RESENDE; 

DUARTE, 2007). O caráter ALT-2013 apresentou alto valor de % para ambas as áreas 

(0,50 e 0,48 na área 1 e 2). O coeficiente de variação relativa mede a relação entre o coeficiente 

de variação genética e o coeficiente de variação ambiental. De acordo com Vencovsky (1987) 

quanto maior valor desse parâmetro maior possibilidade de atingir ganhos de seleção, visto que 

o caráter estará em maior controle genético. 

A existência de variabilidade genotípica entre progênies ( %) foi detectada para 

todos os caracteres nas duas áreas de avaliações variando de 29,47% para APV-2014 (Área 1); 

e a menor variação genotípica entre progênies foi de 6,87% para ALT-2016 (Área 1). Essa 

variação foi validada pelo fato das estimativas de coeficiente de variação genética individual (

%) serem superiores a 7% (RESENDE, 2002). Os coeficientes de variações genéticas e 

genotípicas são responsáveis por indicarem a existência de variabilidade genética e 

eCV

rCV

gpCV

giCV
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possibilidade de se alterar determinada caráter por meio da seleção, e são estimados levando-

se em consideração a média obtida para o caráter avaliado (RESENDE, 1999). 

As herdabilidades individuais no sentido restrito e  a média de progênies foram altas 

para todos os caracteres. As herdabilidades em nível de média de progênies foram superiores 

às herdabilidades individuais no sentido restrito e dentro de progênies. Isso normalmente 

ocorre, porque os efeitos ambientais da herdabilidade em nível de média de progênies, diferente 

da individual, são minimizados pelo número de repetições e de plantas por parcela 

(VENCOVSKY; BARRIGA, 1994). Assim, a seleção com base nas herdabilidades da média 

de progênies significaria maiores ganhos genéticos (ROYCHOWDHURY, TAH, 2011; 

MACEDO et a., 2015). 

 

Tabela 8. Estimativa de parâmetros genéticos e média para os caracteres: diâmetro do fuste a 

1,30 m do solo (DAP), diâmetro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC), altura total de 

plantas (ALT), altura do primeiro verticilo (APV), em testes de progênie de Dalbergia nigra 

em Linhares-ES.  

Área 1 

  
ALT 

2013 
(m) 

DAC  

2014 
(cm) 

 ALT 

2014 
(m) 

APV 

2014 
(m) 

DAP 

2015 
(cm) 

ALT 

2015 
(m) 

APV 

2015 
(m) 

DAP 

2016 
(cm) 

ALT 

2016 
(m) 

APV 

2016 
(m) 

 

  
 

0,74 

(±0,15) 

0,31  

(±0,09) 

0,29 

(±0,09) 

0,59   

(±0,13) 

0,24 

(±0,08) 

0,25 

(±0,08) 

0,36  

(±0,10) 

 0,27 

(±0,09) 

 0,22 

(±0,07) 

0,22 

(±0,08) 

 

  
 

0,91 0,77 0,76 0,88 0,72 0,73 0,81 0,74 0,77 0,72 

  0,95 0,88 0,87 0,94 0,85 0,85 0,89 0,86 0,83 0,83 

  38,15 27,34 21,75 58,93 21,9 18,07 44,92 22,45 13,74 32,93 

  19,08 13,67 10,88 29,47 10,95 9,04 22,46 11,28 6,87 16,46 

  39,72 46,59 38,65 42,05 43,16 34,91 35,07 41,74 28,22 67,95 

  0,48 0,29 0,28 0,42 0,25 0,26 0,31 0,26 0,24 0,24 

    0,98 3,93 2,43 0,36 4,41 3,59 0,56 5,54 4,24 0,74 

                      

Área 2 

  
ALT 

2013 
(m) 

DAC   

2014 
(cm) 

ALT 

2014 
(m) 

APV 

2014 
(m) 

DAP 

2015 
(cm) 

ALT 

2015 
(m) 

APV 

2015 
(m) 

DAP 

2016 
(cm) 

ALT 

2016 
(m) 

APV 

2016 
(m) 

 

  
 

0,80 

(±0,16) 

0,43 

(±0,12) 

0,34 

(±0,10) 

0,52 

(±0,13) 

0,42 

(±0,12) 

0,35   

(±0,11) 

0,43  

(±0,12) 

0,45 

(±0,12) 

0,37 

(±0,11) 

0,38 

(±0,11) 

 0,91 0,81 0,76 0,83 0,8 0,77 0,81 0,81 0,77 0,78 

m̂

2
aĥ

2
mĥ

aâr

giCV

gpCV

eCV

rCV

2
aĥ
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mĥ
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  0,95 0,94 0,87 0,91 0,92 0,88 0,93 0,91 0,88 0,88 

  37,01 31,22 23,11 51,62 29,88 21,47 34,49 30,04 20,15 32,54 

  18,5 15,61 11,56 25,81 14,94 10,74 17,24 15,02 10,07 16,27 

  36,89 44,7 37,63 47,45 43,18 34,6 49,22 42,18 31,43 49,58 

  0,51 0,35 0,31 0,38 0,35 0,31 0,35 0,35 0,32 0,32 

   1,14 3,74 2,68 0,43 3,94 3,79 0,73 4,58 4,32 0,88 

 herdabilidade individual dos efeitos aditivos;  herdabilidade da média de progênies;  acurácia; 
%

 coeficiente de 

variação genética aditiva individual; 
%

 coeficiente de variação genotípica entre progênies; 
%

 coeficiente de variação 

experimental;  coeficiente de variação relativa;  média geral. Resultados das análises de variância  na tabela 19. 

Fonte:  Próprio autor. 

 

 

5.3.2 Estimativas de Correlações genéticas e fenotípicas 

 

No geral, as correlações genéticas e fenotípicas entre os caracteres de crescimento ao 

longo dos anos foram positivas e significativas. As correlações entre o caráter APV e os demais 

caracteres foram baixas, porém significativas. Esse caráter APV deve ser considerado quando 

o objetivo da seleção for volume de madeira sólida para serraria. Esses resultados inferem que 

a seleção indireta contribuirá positivamente para os caracteres selecionados, e que a resposta 

sobre o ganho será proporcional ao nível de associação expresso na relação genotípica e 

fenotípica. O caráter sobre seleção DAP-2016 está fortemente (0,90-Área 1 e 0,94-Área 2) 

correlacionado com o ALT-2016 (Figura 14). Ganhos indiretos em DAP, altura total, e também 

na produção de volume de madeira poderão ser obtidos. O caráter DAP-2016 foi considerado 

na seleção por expressar maiores estimativas dos parâmetros genéticos e alta correlação com 

outros caracteres.  

A seleção precoce poderá ser adotada para essa espécie, principalmente, para a produção 

de madeira, pois existem correlações significativas entre tais caracteres em diferentes idades, 

viabilizando a eficiência deste tipo de seleção. Além disso, a grande variação genética 

encontrada para estes caracteres é um fator que contribui para o sucesso deste método. Porém, 

deve-se ressaltar que para produção de madeira para serraria, outros caracteres devem ser 

priorizados, como a densidade da madeira, a forma do fuste, etc. Esses serão melhor 

mensurados na idade adulta, especificamente, quando iniciar a produção de lenho tardio. 

Portanto, a avaliação desses caracteres, bem como a correlação com os caracteres de 

crescimento deve ser priorizados em idades mais avançadas. As estimativas de correlações entre 

esses caracteres, como realizadas no presente trabalho, serão imprescindíveis para a predição 

m̂

2
aĥ 2

mĥ aâr giCV

gpCV eCV

rCV m̂

aâr

giCV
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eCV
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do desempenho, caracterização das árvores na fase adulta e na definição da idade para se aplicar 

a seleção precoce, o que poderá levar a redução do tempo de cada ciclo de seleção 

(BELTRAME et al., 2012). Assim, para essa espécie que se tem poucas informações à respeito 

esses parâmetros, sugere-se realizar novas mensurações para caracteres silviculturais até a idade 

de corte.   
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Figura 14: Estimativas das correlações genéticas (rg, acima da diagonal) e fenotípicas (rf, abaixo da diagonal) entre os caracteres: diâmetro à altura do 

peito (DAP-cm), altura total de plantas (ALT-m), diâmetro a altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura do primeiro verticilo (APV-cm) em testes 

de progênie de D. nigra em Linhares-ES. 

 

 

 Fonte:  Próprio autor. 
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5.3.3 Estimativas de diversidade genética, tamanho efetivo populacional e ganho esperado com 

a seleção 

 

As estimativas de ganhos com a seleção para DAP aos quatro anos de idade em ambos 

os locais resultaram em valores elevados de 12,77% (área 1) a 23,85% (área 2) com aplicação 

das intensidades de 2,5% e 20% (Tabela 9). Os ganhos genéticos com seleção estão em função 

da pressão de seleção aplicada, do grau de herdabilidade e variação genética. Verificou-se que 

as pressões mais altas levaram a maiores porcentagens de ganhos. Fatores específicos da espécie 

podem alterar esses resultados com a idade da planta e o ambiente, e portando, esses parâmetros 

devem ser estimados na idade que for realizar a seleção. A área 2 demostrou maiores ganhos 

na seleção em todos os níveis de intensidades, juntamente, tendo os maiores valores para os 

parâmetros que corroboraram com os ganhos, como a herdabilidade e os coeficientes de 

variações genética (individual e entre progênies).  

As intensidades de seleção aplicadas na população levaram expressiva perda de 

tamanho efetivo populacional e diversidade genética, principalmente, as mais intensivas (2,5%) 

em ambas as áreas. Quando a seleção de indivíduos tem por objetivo ciclos subsequentes de 

melhoramento, a menor intensidade de seleção (20%) deverão ser adotados para evitar perda 

excessiva de variabilidade genética, principalmente na primeira geração. O tamanho efetivo 

populacional indicado como teto seletivo está entre 30 a 60 (LEONARDECZ-NETO et al., 

2003). A redução da variabilid1ade genética em um ciclo de melhoramento genético afetaria a 

manutenção da aptidão genética em uma população (SOULÉ et al. 1986). 

Resende e Bertolucci (1995) e Resende (1999) relataram, que para manter a 

variabilidade genética em cada ciclo de seleção é importante manter um tamanho efetivo 

populacional em torno de 50, evitando assim perdas de variabilidade e aumentando a 

probabilidade de manutenção de alelos favoráveis ao longo dos ciclos de seleção e, 

consequentemente, para que os progressos genéticos em ciclos contínuos não fiquem 

comprometidos. Para obter ganhos e manter um número efetivo populacional dentro dos 

números indicado por esses autores, aconselha-se selecionar indivíduos de todas as progênies 

do teste para manter o número de alelos favoráveis. 
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Tabela 9.  Estimativas de ganhos individuais na seleção (GSI) no caráter diâmetro a 1,30 m do 

solo (DAP-cm), aos cinco anos após o plantio em testes de progênies de Dalbergia nigra em 

Linhares-ES. 

    Área 1     

Parâmetros 
GSI 

(2,5%) 

GSI    

(5%) 

GSI 

(7,5%) 

GSI 

(10%) 

GSI 

(12,5%) 

GSI  GSI 

(17,5%) 

GSI 

(20%) (15%) 

 

  
30 30 30 30 30 30 30 30 

 7 10 15 15 16 18 18 19 

N 25 50 75 100 125 150 175 200 

 

  
3,57 5,01 5,01 6,66 7,81 8,33 9,72 10,52 

 5,01 23,31 28,61 41,42 58,69 77,17 86,33 102,15 

ĜS ( %) 16,48 15,3 14,72 14,64 14,35 13,72 13,55 12,77 

 
 
 

12,55 15,77 21,87 25,21 23,87 29,13 32,41 34,35 

  0,15 0,18 0,24 0,26 0,28 0,29 0,32 0,34 

         
Área 2 

Parâmetros 
GSI 

(2,5%) 

GSI    

(5%) 

GSI 

(7,5%) 

GSI 

(10%) 

GSI 

(12,5%) 

GSI GSI 

(17,5%) 

GSI 

(20%) (15%) 

 

  
 

30 30 30 30 30 30 30 30 

 10 13 14 15 15 18 20 21 

N 22 44 66 88 110 132 155 177 

 
 
 

2,21 3,38 4,71 5,86 7,33 7,33 8,01 8,42 

 5,11 9,25 20,71 27,11 41,01 45,31 53,11 60,15 

ĜS ( %) 23,85 22,53 21,82 21,35 21,09 18,87 18,56 17,63 

 
 
 

11,72 19,29 21,81 26,09 27,64 31,98 36,27 38,13 

  0,17 0,24 0,25 0,28 0,29 0,34 0,37 0,38 

: nº de progênies do teste; : nº de progênies selecionados; n: nº de indivíduos selecionadas; k f : nº médio 

de indivíduos selecionados por progênie; variância médio de indivíduos selecionados por progênie; : 

tamanho efetivo populacional; Ĝs(%): ganho na seleção; D: diversidade genética. 

Fonte:  Próprio autor. 
 

 A definição da intensidade de seleção a ser aplicada em cada ciclo de 

melhoramento deve ser contra a perda de alelos favoráveis, pela deriva genética ou cruzamentos 

correlacionados, ao longo dos ciclos de seleção. Para isso recomenda-se ao melhorista se basear 

na formula h para calcular um número efetivo populacional eficiente, onde h é a raiz 

foN fsN
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kf eN
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quadrada do coeficiente de herdabilidade do caráter sob seleção (PEREIRA; VENCOVSKY, 

1988). A fórmula pode ser aplicada na intensidade de seleção de 20% na área 1. Verifica-se que 

para todas as intensidades realizadas considerando esse mesmo caráter, principalmente para 

20% com um de 34,35, o computo da formula .h será de 23,04, bem menor que o indicado 

para seleção recorrente (cada geração), mínimo de  50.  Porém, vale ressaltar que  não tem 

um número mínimo e único de  para recomendação da seleção recorrente, pelo fato de que 

a fixação de alelos favoráveis ao longo do ciclo não está em função somente do , mas da 

frequência alélica inicial e do coeficiente de seleção em nível de cada loco (AGUIAR, 2004). 

Resende (2002) relatou o h para população com pouco grau de melhoramento genético, com 

intensidade de seleção de 2% e uma herdabilidade de 0,40 o  indicado para ser mantido deve 

ser de 35 ficando inferior ao obtido nesse estudo. Vencovsky (1987) ressaltou que se a estratégia 

do melhorista é um programa de seleção recorrente, em longo prazo, o tamanho efetivo deve 

ser elevado para evitar a perda aleatória de alelos favoráveis, ao longo dos ciclos seletivos. Por 

isso o critério de usar h é melhor do que somente o parâmetro .  

A seleção conjunta levando em consideração o ranqueamento dos indivíduos de cada 

local não proporcionaram ganhos maiores em relação ás seleções realizadas em cada local. A 

grande diferença entre os dois métodos de seleção apresentado foi o aumento da diversidade 

genética e número efetivo populacional (Tabela 10). Fortes pressões de seleção conduzem a 

ganhos elevados, todavia pouco duradouros. No entanto, a seleção branda tende a manter por 

mais tempo a variabilidade genética porém com menor progresso (PINTO, 1995). Morais et al. 

(2010) ao aplicarem a seleção em Corymbia citriodora, considerando as informações da análise 

conjunta, observaram ganhos em torno de 9%  e 20% para altura e DAP, respectivamente.  A 

seleção com base no comportamento médio das progênies também pode ser realizadas 

considerando os  dois locais, visto que não observou-se interação  genótipo x ambiente para 

este caráter. Assim, a  seleção das 16 melhores progênies na análise conjunta, proporcionaram 

ganhos efetivos e mantiveram um número satisfatório do tamanho efetivo e de diversidade 

genética (Tabela 10). A seleção dos seis melhores indivíduos de cada progênie em cada área foi 

a que proporcionou os maiores ganhos genéticos .  
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Tabela 10: Seleção dos indivíduos e progênies considerando as análises conjunta da interação 

genótipo x ambiente para caráter DAP-2016, em progênies de D. nigra em Linhares-ES. 

Seleção com base no ranqueamento individual das duas áreas de plantio 

Parâmetros 
GSI 

(2,5%) 

GSI    

(5%) 

GSI 

(7,5%) 

GSI 

(10%) 

GSI 

(12,5%) 

GSI  GSI 

(17,5%) 

GSI  

(20%) (15%) 

 

  

30 30 30 30 30 30 30 30 
 

 

11 14 15 16 16 16 16 16 

N 25 50 75 100 125 150 175 200 

 

  

2,27 3,57 5,01 6,25 7,81 9,37 10,93 25,73 
 

 

1,4 5,64 9,02 12,2 20,01 31,71 30,86 45,56 

ĜS ( %) 14,98 15,11 14,32 14,01 14,53 13,51 13,95 12,91 

 
 
 

16,98 15,36 14,32 13,03 37,18 38,07 41,76 45,56 
 

 

0,31 0,33 0,37 0,41 0,43 0,45 0,53 0,55 

         
Seleção com base no ranqueamento das progênies na análise conjunta  

Parâmetros 
GSI  

(1 ind) 

GSI    

 (2 ind) 

GSI 

 (4 ind) 

GSI  

(6 ind) 

GSI  

(8 ind) 

GSI GSI  

(15 ind) 

GSI  

(18 ind) (10 ind) 

  
30 30 30 30 30 30 30        30 

 

16 16 16 16 16 16 16 16 

N 32 64 128 192 256 320 480 576 

 2 4 8 12 16 20 30 36 

  
0 0 0 0 0 0 0 0 

ĜS ( %) 16,26 14,81 19,51 21,36 16,11 21,82 16,35 11,56 

 15,86 36,11 46,54 51,22 53,89 55,65 58,18 59,77 
 

  

0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 

: nº de progênies do teste; : nº de progênies selecionados; n: nº de indivíduos selecionadas; k f : nº médio 

de indivíduos selecionados por progênie; variância médio de indivíduos selecionados por progênie; : 

tamanho efetivo populacional; Ĝs(%): ganho na seleção; D: diversidade genética, ind: indivíduos 

Fonte: Próprio autor.  

 

O ganho genético para o caráter DAP-2016, envolvendo a sobreposição de gerações, 

também foi considerado visando identificar indivíduos da geração anterior com valor genético 
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e genotípicos superiores aos das progênies (Tabela 11). Nesses casos, são realizadas uma 

classificação por valores genéticos preditos, e os materiais superiores são incluídos no pomar 

de sementes sem levar em consideração se pertencem à geração atual ou anterior (RESENDE, 

2002). Os 30 melhores indivíduos das duas gerações foram selecionados com base no 

DAP2016. Os genitores 56, 52 e 55 (área 1) e 56 e 53 (área 2), identificados por zero na coluna 

de blocos, apreentaram os melhores valores genéticos. Por outro lado, verificou-se que 

indiviíduos da geração atual tendem a ser melhores que aqueles da geração anterior, como 

esperado, apesar dos genitores 56, 52 e 55 serem superiores a muitos indivíduos da geração 

atual. Esses indivíduos poderiam ser mantidos na população de melhoramento a partir da 

propagação vegetativa. As próximas gerações poderiam ser compostas de uma mistura de 

indivíduos selecionados no experimento com algum parental superior (RESENDE, 2002). Para 

esse situação, o ganho com essa seleção foi de 21,36%, mantendo o tamanho efetivo 

populacional de 51,22 e uma diversidade genética de 0,54. Roa et al. (2010) realizaram seleção 

de indivíduos de erva-mate  com base na sobreposição de geração relatou superioridade de três 

genitores com a seleção de 20 indivíduos. Neto et al. (2013), estudando pupunha, realizaram 

seleção de 25 indivíduos com base na sobreposição de geração e determinaram superioridade 

de genitores em relação aos indivíduos.  

Tabela 11: Valores genéticos preditos para o caráter DAP-2016 com a seleção dos 30 melhores 

indivíduos com sobreposição de gerações em testes de progênies de Dalbergia nigra em Linhares-ES. 

Área 1 Área 2 

Ordem Rep Prog A Ganho 

  Nova 

Média Rep Prog A Ganho  Nova Média 

1 35 52 2,67 2,672 8,17 31 37 3,83 3,83 8,33 

2 18 56 2,37 2,522 8,02 32 52 3,65 3,74 8,24 

3 0 56 2,24 2,428 7,93 30 56 2,88 3,45 7,95 

4 25 56 2,22 2,377 7,88 0 56 2,59 3,24 7,73 

5 38 52 2,15 2,333 7,83 34 52 2,54 3,10 7,59 

6 20 52 2,00 2,277 7,78 3 56 2,42 2,98 7,48 

7 9 46 1,98 2,234 7,73 27 52 2,40 2,90 7,40 

8 34 56 1,92 2,194 7,69 34 56 2,38 2,84 7,33 

9 20 56 1,76 2,146 7,64 31 49 2,28 2,77 7,27 

10 0 52 1,73 2,105 7,60 28 56 2,25 2,72 7,22 

11 33 56 1,73 2,07 7,57 20 44 2,16 2,67 7,17 

12 26 52 1,68 2,038 7,54 32 56 2,15 2,63 7,12 

13 40 56 1,66 2,009 7,51 26 56 2,14 2,59 7,09 

14 9 54 1,65 1,983 7,48 5 55 2,09 2,55 7,05 

15 21 55 1,65 1,961 7,46 31 46 2,09 2,52 7,02 

16 28 56 1,65 1,941 7,44 4 56 2,09 2,50 6,99 

17 8 55 1,61 1,922 7,42 18 56 2,02 2,47 6,96 



93 
 

18 8 52 1,60 1,904 7,40 23 58 1,96 2,44 6,94 

19 2 52 1,59 1,887 7,39 27 53 1,90 2,41 6,91 

20 13 52 1,53 1,869 7,37 25 42 1,89 2,39 6,88 

21 24 44 1,52 1,853 7,35 10 49 1,89 2,36 6,86 

22 28 44 1,52 1,838 7,34 0 52 1,89 2,34 6,84 

23 2 50 1,50 1,823 7,32 17 53 1,86 2,32 6,82 

24 13 46 1,50 1,81 7,31 8 52 1,86 2,30 6,80 

25 11 56 1,50 1,797 7,30 13 46 1,86 2,28 6,78 

26 6 55 1,50 1,785 7,28 24 56 1,85 2,27 6,76 

27 0 55 1,48 1,774 7,27 29 46 1,84 2,25 6,75 

28 33 46 1,48 1,763 7,26 20 56 1,83 2,24 6,73 

29 12 54 1,46 1,753 7,25 24 52 1,83 2,22 6,72 

30 17 52 1,44 1,743 7,24 4 55 1,81 2,21 6,70 
Nota: Rep: Repetição; a: Valor genético aditivo predito; Prog: Progênie. 

Fonte:  Próprio autor. 

 

5.3.4 Divergência Genética e agrupamento de Tocher 

 

As divergências genéticas entre os pares de progênies de cada área foram estimadas com 

base em todos os caracteres avaliados. As distâncias máximas foram observadas entre as 

progênies 39 e 55 (D2 = 47,07 ) e as 9 e 15 (D2 = 48,28 )  nas áreas 1 e 2, respectivamente 

(Tabela 12). Com base nesses resultados, poderão ser selecionados os indivíduos das progênies 

mais divergentes, e com maior desempenho produtivo e/ou maior valor genotípico para 

realização dos cruzamentos controlados. A identificação dos pares de progênies com maior 

divergência genética contribuirá para obtenção de indivíduos mais produtivos. Esses devem ser 

priorizados para a geração de híbridos intraespecíficos mais heteróticos.  Manfio et al. (2012) 

relataram que quanto mais divergentes geneticamente forem os genitores  maiores serão as 

possibilidades de aumentarem a variabilidade para a próxima geração e de reorganização dos 

alelos com novas combinações favoráveis. Portanto, os cruzamentos entre indivíduos mais 

distantes poderão contribuir para diversas finalidades dentro de um programa de melhoramento. 

Por outro lado, a aplicação de retrocuzamentos entre indivíduos dos grupos mais homogêneos, 

menores distâncias entre si, permite realizar a recuperação dos alelos perdidos durantes 

cruzamento (DIAS, 1994; NASCIMENTO et al., 2014). Neste caso, as  distâncias mínimas 

foram observadas entres as progênies 31 e 36 (D2 = 3,15) e as 12 e 7 (D2 = 3,64)  das áreas 1 e 

2, respectivamente (Tabela 12). 
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Tabela 12. Matriz de distâncias genotípicas Mahalanobis (D2) na área 1e 2 para os caracteres: 

diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura total de plantas (ALT-m), diâmetro a altura do 

coleto a 30 cm do solo (DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), em testes de 

progênie de D. nigra em Linhares-ES. 

D2 de Mahalanobis                 

Distâncias Área 1 Distâncias Área 2 

Prog. Maior Prog. Menor Prog. Prog. Maior Prog. Menor Prog. 

34 37,71 55 8,19 43 34   28,05  32 6,41 36 

55 47,07 39 16,75 47 55   26,92  35 4,14 44 

35 28,91 52 7,80 36 35   36,92  47 14,76 48 

43 30,11 52 6,62 47 43   37,94  49 7,19 57 

42 36,90 38 8,48 31 42   43,03  39 14,50 34 

54 29,97 55 8,47 56 54   28,60  35 4,68 36 

40 37,61 45 8,65 51 40   35,05  56 7,48 51 

36 23,69 55 3,15 31 36   30,82  35 4,68 54 

45 37,61 40 7,60 43 45   35,90  56 9,57 58 

49 37,53 57 11,38 47 49   42,84  38 17,59 52 

44 34,17 32 7,86 56 44   28,13  38 4,14 55 

56 26,79 49 7,86 44 56   42,15  49 13,15 52 

51 26,35 45 7,35 36 51   33,78  56 6,54 44 

50 36,36 38 7,83 35 50   36,30  49 6,55 44 

33 27,51 55 5,25 31 33   25,79  42 7,54 31 

46 31,54 48 9,88 35 46   35,93  60 9,16 55 

57 37,53 49 10,05 48 57   34,16  49 5,59 36 

32 34,17 44 9,85 33 32   32,31  47 11,86 50 

59 33,18 38 5,65 31 59   29,19  39 7,76 38 

39 47,07 55 16,04 54 39   43,03  42 10,06 33 

60 33,82 55 7,29 31 60   36,87  38 10,08 36 

58 37,99 38 12,63 53 58   32,16  35 9,57 45 

48 31,54 46 10,05 57 48   34,20  39 6,97 50 

47 25,78 39 5,51 41 47   36,92  35 7,95 55 

31 22,08 55 3,15 36 37   29,66  35 10,81 45 

52 37,45 58 11,67 54 31   31,92  42 7,54 33 

41 26,97 52 5,51 47 52   30,22  32 10,51 55 

38 37,99 58 12,82 36 41   35,18  49 9,28 51 

53 29,41 55 9,25 34 38   42,84  49 7,76 59 

37 35,28 55 10,92 56 53 28,45 42 3,49 55 

Máximo:  47,07        Progênies:  39 e 55  Máximo:  48,28       Progênies:  9 e 15  

Mínimo:     3,15        Progênies: 31 e 36 Mínimo:     3,64       Progênies: 12 e 7 
Fonte:  Próprio autor. 
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A quantificação da contribuição relativa dos caracteres para a divergência genética 

também foi estimada após obtenção da distância genética (Tabela 13). Isso permite identificar 

quais as progênies que poderão ser utilizadas nos cruzamentos controlados, bem como o caráter 

a ser priorizado na seleção. Isto poderá auxiliar na seleção de progênies mais promissoras para 

a finalidade definida.  

 

Tabela 13. Contribuição relativa dos caracteres para a divergência na área 1 e 2 para os 

caracteres: diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura total de plantas (ALT-m), diâmetro a 

altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm) em testes 

de progênie de Dalbergia nigra em Linhares-ES. 

Área 1 Área 2 

Variável Valor em % Variável Valor em % 

ALT- 2013 10,35 ALT- 2013 11,54 

DAC-2014 7,61 DAC-2014 10,64 

ALT-2014 10,04 ALT-2014 14,30 

APV-2014 9,73 APV-2014 9,36 

DAP-2015 7,67 DAP-2015 6,34 

ALT-2015 11,35 ALT-2015 8,21 

APV-2015 9,71 APV-2015 10,47 

DAP-2016 11,52 DAP-2016 9,76 

ALT-2016 7,36 ALT-2016 11,37 

APV-2016 14,65 APV-2016 7,99 
Fonte:  Próprio autor. 

 

Os caracteres APV-2016 e ALT-2014  foram o que mais contribuiram para a divergência 

genética na área 1 e 2 (14,65% e 14,30%), repectivamente. Os demais caracteres tiveram 

participação funcional na divergência das progênies. Singh (1981), baseado em D² de 

Mahalanobis, considera de menor importância caracteres que expressam menor variabilidade. 

Nesse caso, poderão ser descartados os caracteres o DAC-2014 (área 1) e DAP-2015 (área 2) 

que apresentaram menor contribuição para a divergência. Conforme Alves et al. (2003) e Correa 

e Gonçalves (2012), o grande interesse na avaliação da importância relativa dos caracteres 

reside na possibilidade de descartarem os que contribuam pouco para a discriminação do 

material avaliado, reduzirndo a mão-de-obra, tempo e custo despendidos na experimentação. 

Isso garantirá a escolha do caráter mais adequado para o melhoramento. 

Informações sobre as médias e CV% dos grupos são base para formação dos mesmos, e 

podem também auxiliar o melhorista a detectar a divergência entre eles (Tabela 14). O emprego 
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do método de otimização de Tocher, baseado pelas distâncias de Mahalanobis (D2), possibilitou 

a formação de três e 11, com concentração de aproximadamente 90% e 56,65% das progênies 

em um único grupo (grupo 1) na área 1 e área 2, respectivamente (Tabela 14).  

Com a finalidade de se obter ganhos genéticos nos ciclos subsequentes de melhoramento 

é recomendável o cruzamentos entre as progênies que se encontrem nos grupos de maior 

divergência e que tenham maior desempenho produtivo. Para as progênies da área 1, devem ser 

conduzidos cruzamentos entre os indivíduos do grupo 1 com a progênie do grupo 3, assim 

sucessivamente. Na área 2, recomenda-se que faça o cruzamento das progênies do grupo 1 com 

a progênie do grupo 11 (Tabela 14). Os cruzamentos entre indivíduos dos dois testes também 

podem ser priorizados, principalmente, entre os de maiores desempenhos. 

Esses cruzamentos e combinações são indicados para exploração dos indivíduos 

híbridos intraespecíficos, em ciclos de melhoramento, visando o estudo detalhado dos efeitos 

da heterose sobre os caracteres estudados. Dois termos são usados na discussão de modelos de 

heterose; um deles é o chamado modelo de "dominância", no qual os alelos recessivos em locus 

diferentes são complementares no híbrido, e o segundo é o chamado modelo de 

"superdominância", que postula que as interações entre diferentes alelos ocorrem no híbrido, 

levando ao aumento do vigor (BIRCHLER, et al., 2010). O efeito de heterose é mais usual pela 

utilização da exploração dos efeitos de dominância (CHARLESWORTH; WILLIS, 2009). A 

superioridade híbrida pode advir da heterose “per se”, epistasia ou complementaridade de 

caracteres (efeito aditivo), todos esses efeitos poderão ocorrer entre os indivíduos de grupos 

divergentes (NIKLES; GRIFFIN, 1992; SANTOS et al., 2016). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Birchler%20JA%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20622146
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Tabela 14. Médias gerais ( ), coeficiente de variação (CV%) intergrupos e agrupamento de 

Tocher a partir das Distancias Genéticas de Mahalanobis na área 1 para os caracteres: diâmetro 

a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), diâmetro do coleto a 30 cm do solo 

(DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), estudados em testes de progênie de D. 

nigra em Linhares-ES. 

Área 1     Médias para cada grupo  

Grupos Progênies Total 
ALT 

2013 

DAC 

2014 

ALT  

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

1 

34 55  43 42 54 

40  45 49 44 56 

51 50 33 46 57 

32 59 39 60 58 

48 47  52 41 38 

53 37 

27 0,99 39,56 2,43 0,36 4,43 3,60 0,56 5,58 4,25 0,74 

2 31 36 2 0,82 34,52 2,29 0,32 3,83 3,22 0,45 4,75 3,93 0,75 

3 35 1 1,01 39,92 2,65 0,49 4,61 3,75 0,66 5,59 4,52 0,95 

 
 

 

  0,98 39,32 2,43 0,36 4,41 3,59 0,56 5,54 4,24 0,74 

CV (%) 
 

 43,36 49,50 41,01 74,56 44,58 35,96 73,79 43,01 28,98 69,89 

Total   30                     
 

            

Área 2     Médias para cada grupo  

Grupos Progênies Total 
ALT 

2013 

DAC 

2014 

ALT  

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

1 

34 55 43 54 36 

44 51 50 33 46 

57 59 48 47 31 

52 53 

17 1,15 36,84 2,68 0,45 3,91 3,76 0,76 4,51 4,32 0,92 

2 45 58 37 3 1,01 41,04 2,67 0,37 4,27 3,94 0,65 5,07 4,48 0,74 

3 40 41 2 1,13 39,17 2,61 0,30 3,98 3,84 0,59 4,51 4,39 0,70 

4 39 1 0,84 24,50 1,98 0,40 3,26 3,49 0,68 3,69 3,84 0,84 

5 42 1 1,17 41,15 3,17 0,26 4,11 4,06 0,47 4,77 4,51 0,59 

6 35 1 1,06 35,49 2,56 0,50 3,55 3,32 0,71 3,95 3,69 0,87 

7 38 1 0,98 47,33 2,43 0,09 4,35 3,65 1,20 5,05 4,40 1,05 

8 60 1 0,79 24,96 2,04 0,32 2,55 2,80 0,52 3,30 3,34 0,67 

9 32 1 1,06 35,49 2,56 0,50 3,55 3,32 0,71 3,95 3,69 0,87 

10 56 1 1,55 49,42 3,24 0,56 5,17 4,44 0,76 6,13 4,94 0,94 

11 49 1 0,84 24,50 1,98 0,40 3,26 3,49 0,68 3,69 3,84 0,84 

 
 

 

  1,14 37,48 2,68 0,43 3,94 3,79 0,73 4,58 4,32 0,88 

CV (%)  
 40,55 47,84 40,83 70,41 46,12 37,70 51,76 45,11 34,18 52,50 

Total   30                     

Fonte:  Próprio autor. 

 

m̂

m̂

m̂
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Para a recuperação de alelos dos genitores (materno e paterno), o retrocruzamento deve 

ser realizado com progenitores mais similares geneticamente. O emprego de genitores 

similares, diferenciados basicamente pelo alelo a ser transferido, permite recuperar o genitor 

recorrente mais rapidamente (DIAS; RESENDE, 2001).  Quando o objetivo for o ciclo de 

melhoramento genético da espécie em estudo, para quaisquer caracteres, poderá ser realizado 

cruzamentos de grupos divergentes (distintos). Esses novos indivíduos, que irão compor o 

próximo ciclo, poderão ser superiores à média dos parentais,  que seja à partir do efeito de 

heterose per se, complementaridade ou heterose funcional (LI; HOWE; WU, 1998, LAMKEY, 

1999). Tanto a heterose quanto a capacidade específica de combinação (CEC) entre dois pares 

de genitores divergentes dependem da dominância no controle do caráter e presença de 

divergência (FALCONER; MACKAY, 1996). Para os grupos de genótipos mais divergentes 

hà a possibilidade de se avaliar a capacidade geral e específica de combinação dessas matrizes, 

bem como explorar a heterose com base nos efeitos aditivos e dominância, com enorme 

possibilidade da origem de progênies mais produtivas que seus parentais (TUSKAN,1997). 

 

5.3.5 Análise conjunta Interação Genótipo x Ambiente 

 

O teste da razão de verossimilhança (LRT) foi siginificativo em nível de progênies para 

todos os caracteres. Porém, para o efeito interação genótipo x ambiente (progênie x local) não 

foi observada diferença para os caracteres diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016) e altura de 

planta (ALT-2016) em nível de (Tabela 15). Os valores médios para ALT-2016 e DAP-2016 

considerando os dois testes foram 4,25m e 5,01cm, respectivamente. 

A estimativa de herdabilidade individual (ℎ̂𝑎
2) mostrou   valores de baixa magnitude para 

todos os caracteres ALT-2016 (0,06) e DAP-2016 (0,08) (Tabela 15). A estimativa de 

herdabilidade do nível de médias de progênies (ℎ̂𝑚
2 ) foram altas (0,79-ALT-2016 e 0,85-DAP-

2016), demostrando que a maior parte da variação total é de origem genética. Assim como na 

análise individual, a acurácia (𝑟̂â𝑎) na análise conjunta foi alta (0,89- ALT-2016 e 0,92- DAP-

2016). Esses valores comprovaram o alto controle genético existente. Como a interação 

genótipo x ambiente não foi significativa, os indivíduos selecionados nos dois testes poderão 

ser indicados para as duas áreas experimentais. 
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Tabela 15. Estimativas de parâmetros genéticos e da interação genótipos x ambientes para os 

caracteres: diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016), altura de planta (ALT-2016), em testes de 

progênie de D. nigra em Linhares-ES. 

Parâmetros  

ALT-2016 

(m) 

DAP-2016 

(cm) 

ℎ𝑎
2  0,06 (±0,01) 0,08 (±0,01) 

ℎ𝑚
2  0,79 0,85 

𝑟â𝑎 0,89 0,92 

𝐶𝑖𝑛𝑡
2  0,01 0,01 

𝑟𝑔𝑙𝑜𝑐 0,89 0,96 

𝐶𝑉𝑔𝑖(%) 8,04 12,87 

𝐶𝑉𝑒(%) 29,78 42,28 

µ 4,25 5,01 

LRT: Progênie 16,14** 23,42** 

LRT: Progênie x Local 1,02 ns 0,18 ns 
Nota: herdabilidade individual no sentido restrito (ℎ𝑎

2); herdabilidade da média de progênies (ℎ𝑚
2  );  acurácia (𝑟â𝑎); 

coeficiente de determinação dos efeitos da interação genótipo x ambiente (𝐶𝑖𝑛𝑡
2  ); correlação genotípica entre 

progênies nos vários ambientes (𝑟𝑔𝑙𝑜𝑐 ); coeficiente de variação genética aditiva individual (CVgi%); coeficiente de 

variação residual (CVe%); média geral (µ); Teste da razão de verossimilhança (LRT); valores tabelados de qui-

quadrado ( 1% ; 6,63) (** valores significativos a 1% com 1 grau de liberdade pelo teste de qui-quadrado (1%: 

6,63); ns não significativo. 

Fonte:  Próprio autor. 

 

 

O coeficiente de variação genética (𝐶𝑉𝑔𝑖) foi médio para os dois caracteres (8,04%- 

ALT-2016 e 12,87%- DAP-2016). Essa variação genética indica que há possibilidade de 

seleção entre genótipos. O coeficiente de variação residual 𝐶𝑉𝑒(%) foi alto para os dois 

caracteres (29,78-ALT-2016 e 42,28-DAP-2016). Resende (2007) relatou que para a inferência  

de uma forma mais precisa sobre a qualidade experimental, deve-se observar os valores de 

acurácias em conjunto com o 𝐶𝑉𝑒(%). 

Os coeficientes de determinação da interação genótipo x ambiente ( ) apresentou 

valores baixos para todos os caracteres (0,01).  As estimativas da correlação genotípica, entre 

o desempenho das progênies e os ambientes (𝑟̂𝑔𝑙𝑜𝑐) foram de grande magnitude, o que confirmar 

a não significância da interação genótipo x ambiente. Assim, o ranqueamento dos genótipos 

nos dois ambientes foi o mesmo, ou com poucas diferenças de posição das progênies. Portanto, 

há maior adaptabilidade e estabilidade genética dos indivíduos em diferentes regiões (GAPARE 

et al., 2010). Neste caso, tanto para a implantação de experimentos no melhoramento genético 

quanto para plantios comerciais não será necessário a estratificação dos locais de plantio, no 

sentido de limitação das zonas de melhoramento, visto que a interação G×A pode ser 

𝐶̂𝑖𝑛𝑡

2
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desconsiderada RESENDE, 2005).. Nesses casos, como não houve interação G×A uma única 

seleção poderá ser satisfatória, nos dois locais, pois a alta correlação genética entre os dois 

locais desponta que o genótipo de melhor desempenho em um ambiente, tem a tendência a ser 

melhor em outro (RESENDE, 2005).  

 

5.3.6 Produtividade, estabilidade e adaptabilidade 

 

Como a interação genótipo x ambiente não foi significativa, a correlação genotípica 

entre o desempenho das progênies e os ambientes nos dois ambientes foi alta. Portanto, espera-

se um comportamento similar das progênies nas duas áreas. Assim, nas análises do MHPRVG 

verificou-se que as 30 progênies com os maiores valores genéticos para DAP-2016 foram 

coincidentes para todos as análises de produtividade, estabilidade e adaptabilidade (Tabela 16). 

Tais resultados inferem que as progênies com maior produção são também as que 

apresentaramcomportamento mais estável e melhor adaptabilidade. As progênies de modo geral 

não apresentaram alterações no ranqueamento (Tabela 16). Essa estabilidade é oriunda da 

correlação de alta magnitude do comportamento genético das progênies entre os ambientes 

(𝑟̂𝑔𝑙𝑜𝑐- 0,96- DAP-2016) (Tabela 15). Isso sugere que os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG 

oferecem anuência no ordenamento dos genótipos. A utilização desses resultados ou critérios 

de seleção afere um aprimoramento na seleção quando utilizado dois locais ou mais; e também, 

estabelecem inferência de predições mais seguras sobre os valores genéticos, e 

simultaneamente, para produtividade, estabilidade e adaptabilidade (PINTO JÚNIOR et al., 

2006; RESENDE, 2007).  

Para a estabilidade (MHVG), considerando o ranking das progênies, a coincidência com 

o ordenamento verificado na análise conjunta foi de 100%. As progênies mais produtivas e 

estáveis foram: 56, 52, 55, 46, 53, 44, 37, 49, 42, 58, 54, 47, 50, 35, 51 e 40. Esse resultado 

também foi similar para o critério adaptabilidade (PRVG). Tais métodos têm sido regularmente 

utilizados para mensurar e estudar a estabilidade e adaptabilidade de diferentes espécies a locais 

com características ambientais distintas (BORGES et al., 2009; MAIA et al., 2009; ROSADO, 

et al., 2012; SILVA, 2008; VERARDI et al., 2009). 
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Tabela 16: Seleção das melhores progênies de Dalbergia nigra em Linhares-ES com base no 

diâmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016) para estabilidade (MHVG), adaptabilidade (PRVG) e 

simultaneamente para produtividade, estabilidade e adaptabilidade (MHPRVG). 

Ordem Progênie MHVG Progênie PRVG PRVG*MG Progênie MHPRVG MHPRVG*MG 

1 56 6,3249 56 1,279 6,4003 56 1,2791 6,3968 

2 52 5,9821 52 1,210 6,0553 52 1,2104 6,0533 

3 55 5,7866 55 1,171 5,859 55 1,1713 5,8578 

4 46 5,7641 46 1,166 5,8353 46 1,1665 5,8338 

5 53 5,6337 53 1,140 5,7036 53 1,1402 5,7022 

6 44 5,4273 44 1,100 5,5012 44 1,1001 5,5012 

7 37 5,3741 37 1,088 5,4412 37 1,0878 5,44 

8 49 5,2281 49 1,058 5,2945 49 1,0586 5,2938 

9 42 5,1463 42 1,042 5,2139 42 1,0425 5,2136 

10 58 5,1307 58 1,039 5,1964 58 1,039 5,1959 

11 54 5,1151 54 1,036 5,1849 54 1,0368 5,1849 

12 47 5,1109 47 1,035 5,179 47 1,0356 5,1789 

13 50 5,0616 50 1,027 5,1394 50 1,0275 5,1385 

14 35 5,0232 35 1,018 5,092 35 1,0182 5,092 

15 51 4,9823 51 1,010 5,0529 51 1,0104 5,0528 

16 40 4,9478 40 1,002 5,0153 40 1,0029 5,0153 

17 41 4,8443 41 0,982 4,9109 41 0,982 4,9109 

18 38 4,7236 38 0,958 4,791 38 0,958 4,7909 

19 57 4,6927 57 0,952 4,7643 57 0,9525 4,7635 

20 48 4,6567 48 0,944 4,7237 48 0,9445 4,7236 

21 32 4,6371 32 0,941 4,709 32 0,9414 4,708 

22 34 4,6286 34 0,938 4,6908 34 0,938 4,6907 

23 36 4,5045 36 0,914 4,5713 36 0,914 4,571 

24 59 4,4423 59 0,900 4,5035 59 0,9005 4,5035 

25 45 4,4285 45 0,898 4,4952 45 0,8988 4,4946 

26 33 4,2403 33 0,861 4,3091 33 0,8613 4,3075 

27 39 4,2345 39 0,859 4,3002 39 0,8597 4,2993 

28 31 4,0656 31 0,827 4,1369 31 0,8266 4,1336 

29 43 4,0171 43 0,816 4,0851 43 0,8164 4,0827 

30 60 3,8078 60 0,774 3,875 60 0,7742 3,8718 
Fonte:  Próprio autor. 
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5.4 Conclusões 

 

Há variabilidade genética entre progênies Dalbergia nigra para todos os caracteres 

quantitativos avaliados nas duas áreas experimentais. 

Os testes de progênies tem altos ganhos com a seleção (12,77% a 23,85%). As progênies 

tiveram alta produtividade, e podem participar de programas de melhoramento genético com 

ganhos promissores para formação de pomares de sementes e plantios comerciais. 

Há perda significativa de diversidade genética com aplicação de intensidade de seleção 

entre 2,5% a 20%.   

As correlações genéticas são positivas e significativas entre todos os caracteres e nos 

anos de avaliações. 

A interação genótipo x ambiente não foi significativa, e a correlação genotípica entre o 

desempenho das progênies e os ambientes foi alta. 

As melhores progênies para o critério produtividade, também apresentaram maior 

estabilidade e adaptabilidade. 

Pelo método de agrupamento de Tocher as progênies foram separadas em três e 11 

grupos na área 1 e 2.  Para programas de melhoramento, recomenda-se o cruzamento entre 

progênies de grupos mais divergentes para priorizar o ganho na seleção com a exploração de 

cruzamentos de indivíduos com maior potencial produtivo. 
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APÊNDICE A – Localização das matrizes de C. trichotoma e D. nigra 

 

Tabela 17: Lista e localização das matrizes marcadas e coletadas  

Cordia trichotoma    Dalbergia nigra 

Nº mat.  Lat.  long. alt.   Nº mat.  Lat.  long. alt. 

61 388065 7883441 49   31 388902 7887194 32 

16 388038 7882614 51   32 394251 7898934 32 

5 393076 7885843 52   33 394314 7899075 31 

11 393046 7885747 53   40 386904 7845945 29 

62 388079 7883121 68   41 387872 7845396 30 

63 387854 7882734 56   42 388038 7845300 28 

59 385700 7882866 62   43 399822 7844310 28 

64 386110 7884440 52   44 385629 7850265 31 

65 386143 7884308 62   45 365317 7844969 36 

66 386088 7884116 64   46 357846 7842110 56 

67 386042 7883994 63   47 356566 7840769 62 

68 386242 7884143 61   48 352845 7894144 81 

69 386179 7884095 57   66 352604 7841626 96 

60 381018 7905480 77   49 352690 7841794 78 

70 380992 7905264 65   50 352492 7841487 89 

71 381053 7906115 68   51 351866 7840518 89 

72 388698 7883605 46   52 359801 7844444 96 

73 385983 7884347 54   53 355687 7845058 96 

74 385896 7884275 53   54 352918 7845099 95 

75 385751 7884149 45   61 385879 7864078 30 

76 385666 7884074 54   34 386701 7850630 32 

77 385942 7883813 46   35 387196 7850617 32 

9 380240 7909312 78   36 386752 7850854 31 

47 381626 7907315 77   37 386628 7851658 31 

48 381178 7906286 73   38 386504 7851498 33 

54 381573 7906023 83   39 386118 7881088 32 

55 381615 7906261 84   62 386045 7865100 34 

58 390049 7887612 85   63 385971 7865185 31 

4 393154 7885787 68   64 385808 7851369 29 

28 401710 7889294 46   65 387464 7846952 35 

Fonte: Elaboração do autor. 
 

 

 



109 
 

Figura 15: Mapa com localização das matrizes coletadas C. trichotoma e D. Nigra. 

 

 
 

Fonte: Elaboração do autor. 
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Figura 16: Croqui área 1 Cordia trichotoma e Dalbergia nigra 

 

 
Fonte: Elaboração do autor. 

 

Figura 17: Croqui área 2 Cordia trichotoma e Dalbergia nigra 

 

 
 

Fonte: Elaboração do autor. 
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Tabela 18:  Análise de variância em progênies de C. trichotoma em Linhares-ES. 

Área 1 

  
ALT 

2013 

DAC  

2014 

 ALT 

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

Va 0,0082 69,8588 0,1006 0,0001 0,8037 0,1528 0,0004 0,7104 0,1199 0,0030 

Ve 0,2011 424,3721 0,6051 0,0422 6,2457 1,6818 0,0957 7,1120 1,6854 0,1822 

Vf 0,2094 494,2309 0,7057 0,0424 7,0494 1,8346 0,0962 7,8224 1,8053 0,1852 

                      

Área 2 

  
ALT 

2013 

DAC  

2014 

ALT 

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

Va 0,0502 49,2189 0,1197 0,0013 0,9704 0,3737 0,0290 1,1573 0,4411 0,0389 

Ve 0,1556 349,6014 0,6301 0,0396 4,1431 1,2973 0,0939 4,7725 3,1131 0,0947 

Vf 0,2058 398,8202 0,7498 0,0409 5,1135 1,6710 0,1229 5,9298 3,5542 0,1336 

Va: variância genética aditiva;   Ve: variância residual;   Vf: variância fenotípica individual 
Fonte: Elaboração do autor. 

 

Tabela 19:  Análise de variância em progênies de Dalbergia nigra, em Linhares-ES. 

Área 1 

  
ALT 

2013 

DAC  

2014 

 ALT 

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

Va 0,1357 115,4785 0,2742 0,0430 0,9201 0,4173 0,0607 1,5291 0,3384 0,0596 

Ve 0,0454 246,6222 0,6599 0,0287 2,8833 1,2432 0,1074 4,1241 1,1739 0,2092 

Vf 0,1811 362,1007 0,9341 0,0717 3,8034 1,6605 0,1681 5,6532 1,5123 0,2688 

                      

Área 2 

  
ALT 

2013 

DAC  

2014 

ALT 

2014 

APV 

2014 

DAP 

2015 

ALT 

2015 

APV 

2015 

DAP 

2016 

ALT 

2016 

APV 

2016 

Va 0,1689 132,0412 0,3722 0,0467 1,3374 0,6466 0,0628 1,8249 0,7387 0,0824 

Ve 0,0411 171,4597 0,7076 0,0454 1,7904 1,1943 0,0808 2,2298 1,2432 0,1294 

Vf 0,2101 303,5009 1,0799 0,0922 3,1278 1,8409 0,1435 4,0547 1,9819 0,2118 
Nota: Va: variância genética aditiva;   Ve: variância residual;   Vf: variância fenotípica individual. 

Fonte: Elaboração do autor. 

 

 


