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RESUMO

As espécies nativas podem ser utilizadas para diversos usos em sistemas de producgdo, bem
como para recuperacdo ambiental. Porém, poucas dessas espécies sdo exploradas
economicamente devida a falta de oferta de sementes com qualidade genética no mercado. De
maneira geral, a caracterizacdo genética de populacdes e a selecdo de individuos mais
produtivos a partir de testes de progénies é a primeira etapa do processo para obtencdo de
individuos mais produtivos para sistemas de produgdo. Assim, 0s objetivos desse trabalho
foram estimar a variacdo e a divergéncia genética, as relagdes genéticas e fenotipicas entre os
caracteres quantitativos, bem como a interacdo genotipo x ambiente de testes de progénies de
polinizacdo aberta de Cordia trichotoma e Dalbergia nigra. As avaliagdes foram realizadas
durante os quatro primeiros anos apos o plantio. Os caracteres avaliados foram: diametro do
coleto a 30 cm do solo, diametro a altura do peito 1,30 m do solo, altura total das plantas, altura
do primeiro verticilo e sobrevivéncia. Para a estimativa dos componentes de variancia e das
andlises multivariadas utilizou-se 0 método REML/BLUP (Melhor predi¢cdo linear nao
viciada/méxima verossimilhanca restrita). As analises foram realizadas entre as progénies da
mesma especie. Dois testes de progénies de C. trichotoma e D. nigra, em sistema de consércio,
foram instalados em 2012 na empresa Vale Rio Doce, em Linhares-ESpirito Santo, em duas
areas, em duas textura de solos. O delineamento experimental adotado foi de blocos completos
ao acaso, 40 e 34 repeticdes para area 1 e 2, respectivamente, com uma planta por parcela.
Foram observadas diferencas significativas (p<0,01) entre as progénies das duas espécies e nas
duas areas para todos o0s caracteres quantitativos. Os testes de progénies de C. trichotoma e D.
nigra apresentaram altos coeficientes de variagdo genética, herdabilidades em nivel individual
e de médias de progénies, bem como altos valores da acuracia. Isso indica alto controle genético
para os caracteres. CorrelacGes genéticas e fenotipicas positivas foram significativas entre os
caracteres avaliados para as duas espécies. As estimativas de ganhos com a selecdo 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 reducdo do tamanho efetivo populacional e diversidade
genética foi expressiva devido a alta pressdo de selecdo adotada. A interacdo gendtipo X
ambiente ndo foi significativa para Cordia trichotoma e Dalbergia nigra. A estabilidade e
produtividade foram eficientes como critérios para a classificacdo das progénies nos dois locais.
Os testes apresentaram variabilidade genética, divergéncia e correlacbes genéticas
significativas para caracteres silviculturais que poderdo ser explorados para varias finalidades
em ciclos de melhoramento subsequentes e sistemas de producédo, principalmente quando a
finalidade da melhoramento for a producéo de madeira para desdobro.

Palavras-chave: Genética quantitativa. Jacaranda 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; jacaranda da Bahia; louro pardo; Quantitative
genetics; REML/BLUP
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1 INTRODUCAO

O Brasil é um pais com potencial florestal, que apresenta em torno de 7,84 milhdes de
hectares de florestas plantadas e 385 milhdes de florestas nativas, o que corresponde a 0,09%
do territério nacional. O mercado brasileiro de arvores plantadas € responséavel por 91% de toda
a madeira produzida para fins industriais no pais, os demais 9% vem de florestas nativas
legalmente manejadas (IBA, 2015; IBA, 2017). As espeécies nativas tém potecional econémico
para serem exploradas em plantios comerciais, porém a oferta de sementes com qualidade
genética dessas espécie € muito baixa ainda. C. trichotoma, popularmente conhecida como
louro-pardo, € uma espécie nativa que vem sendo avaliada em plantios florestais tanto para
compor sistemas silvipastoril ou agroflorestal quanto para plantios comerciais puros. O
potencial econémico da espécie pode ser verificado pelo seu desempenho em crescimento,
podendo atingir de 20 até 30 m de altura, didmetro a 1,30 m do solo superior a 40 a 60 cm
(BLACK; GRINGS, 2011). D. nigra (\Vell.) Allemao ex Benth., conhecida popularmente como
jacaranda-da-bahia, jacaranda-preto ou caviuna, é uma planta rustica utilizada para plantios
mistos, pelo fato suportar sombreamento, plantios em terrenos degradados e apresentar boa
adaptacao a terrenos secos (CARVALHO, 1994; LORENZI, 1992a; LORENZI, 2008).

A utilizacdo dessas espécies ainda € pequena, isto se deve a alguns fatores, como
fornecimento de mudas, disponibilidade de semente e pouco conhecimento de manejo e
conducdo. A obtencdo de individuos mais produtivos depende principalmente da estrutura
genética dos individuos candidatos a serem os fornecedores de sementes para instalacdo dos
plantios.

A caracterizacdo genética e fenotipica das populac6es torna-se importante no processo
de entendimento e na tomada de decisdo para selecdo das matrizes fornecedoras de sementes
para compor a proxima geracdo de plantas melhoradas (AGUIAR, 2004). Também, as
estimativas dos componentes de variancia e a predicdo de valores genéticos sdo procedimentos
essenciais na identificacdo de individuos com maior potencial produtivo e para formacéo das
populagdes de melhoramento e conservacgéo.

Atualmente, o0 procedimento  genético-estatistico REML/BLUP (Maxima
Verossimilhanca Residual ou Restrita/Melhor Prevengdo Linear Imparcial) tem sido adotado
para estimativa de pardmetros genéticos e na otimizacdo da selecdo em vérias espécies
(FRITSCHE-NETO et al., 2010; RESENDE, 2016). Muitos autores utilizam essa metodologia
para estimar os parametros geneticos e definir os métodos e intensidades de selecdo a serem
aplicados para formar as populacbes 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 obtencdo das estimativas dos
BLUP's, variancias e covariancias sdo propostas analises para contemplar a caracterizacéo
genética da populacdo. Uma outra analise complementar a esse procedimento é o estudo da
divergéncia genética entre os individuos da populagdo. Os resultados dessa anélise associado
aos métodos de agrupamentos podem auxiliar na identificacdo de pares de genitores com maior
capacidade geral e especifica de combinacdo. Em espécies florestais varios trabalhos
observaram divergéncias consideraveis entre individuos 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 maltiplas informacGes de um conjunto de caracteres a fim de viabilizar a selecdo de
genitores divergentes (SAMPSON, et al. 2015; SINGH, SOFI, 2012; SUDRE et al., 2005).

Existem vérios fatores que podem influenciar as estimativas fidedignas dos parametros
genéticos e das analises multivariadas, e ainda pode reduzir a eficiéncia do processo seletivo e
0 ganho com a selecdo. Um desses fatores € o efeito de interagdo gendtipo x ambiente (GXA)
gue muitas vezes ndo é considerado nos modelos estatisticos. A interacdo genotipo ambiente é
definida como a variacdo de gendtipos em resposta a diferentes condi¢fes ambientais, que é
manifestado na forma fenotipica dos caracteres quantitativos (MAIA et al., 2009). Para que esse
procedimento seja alcangando, tem-se a necessidade de realizar as anélises de adaptabilidade e
estabilidade fenotipica. A partir das analises adaptabilidade e estabilidade, é possivel a
identificacdo de genétipos com comportamento previsivel e que sejam suscetiveis as variagdes
ambientais em condigdes particulares ou amplas (CRUZ; REGAZZI, 1994; MAIA et al., 2009).
O efeito de interagdo gendtipo x ambiente foi verificado em varios ensaios experimentais de
espeécies florestais. A indicacdo de genotipos, bem como cultivares, vem sendo pautada nos
resultados desses trabalhos para diversas regides do pais (BARROSO et al., 2015; PINTO
JUNIOR et al. 2006; VASCONCELOS et al., 2015; VERARDI, et al., 2009)

Assim, este trabalho teve como objetivos:
)] Caracterizar a variabilidade genética e fenotipica de dois testes progénies de
C. trichotoma e D. nigra a partir de caracteres quantitativos;
i) Aplicar diferentes niveis de intensidades de selecdo, visando a selecdo de

genotipos mais produtivos para madeira;

iii) Estimar a relacdo genética e fenotipica entre os caracteres quantitativos;

iv) Estimar a diversidade genética e o tamanho efetivo populacional apds a
selecdo;

V) Estimar a interagdo genotipo x ambiente considerando duas diferentes

condicdes de textura de solo.


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

2.1  Cordiatrichotoma (VELL.) Arréb. ex steud

C. trichotoma, pertencente a familia Boraginaceae, conhecida popularmente como
louro-pardo, em formacdes de floresta pluvial Atlantica, semidecidua e no cerrado (LORENZI,
1992a). Sdo mais de duas mil espécies, distribuidas em cerca de 100 géneros, que abrangem
principalmente plantas arboreas, arbustivas e herbaceas. Cordia € um dos géneros mais
importantes das Boragineceas, com cerca de 250 espécies. Seu nome é homenagem a um dos
primeiros botanicos alemaes do século X VI, Valerius Cordus (CARVALHO, 1988).

A érea de ocorréncia da C. trichotoma no Brasil encontra-se, nos estados da Babhia,
Ceard, Paraiba, Espirito Santo, Goias, Minas Gerais, Mato Grosso do Sul, Mato Grosso,
Pernambuco, Parana, Rio de Janeiro, Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Sergipe, Sdo Paulo e
no Distrito Federal (RIZZINI, 1971). Pelos aspectos ecol6gicos de grupo sucessional estudados
por Carvalho (2003), trata-se de uma espécie secundaria inicial, com tendéncia a pioneira. E
exigente em relacdo 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, ramificagdo em intervalos regulares e inser¢ao dos galhos
em angulo de 45° sendo necessdria a desrama para minimizar problemas de forma
(CARVALHO, 2003). A espécie é alogama, poligama, com flores masculinas ¢ hermafroditas,
com até 2 cm de comprimento, reunidas em paniculas terminais densamente ramificadas, com
10 a 25 cm de comprimento, sendo polinizadas por abelhas e outros insetos pequenos
(LORENZI, 2008). A reproducdo sexuada da espécie ¢ dificultada pela rapida perda da
viabilidade das sementes, quando mantidas em ambiente ndo controlado, por apresentarem
comportamento recalcitrante ao armazenamento (MARCHETT]I, 1984). A germinacéo € do tipo
epigea, 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 coloragao
amarelo a parda, com anéis de crescimento pouco distintos e demarcados pelo parénquima
marginal. A densidade da madeira varia de leve a moderadamente densa (0,60 a 0,80 g cm™),
de facil trabalhabilidade, sendo indicada para a fabricacdo de moveis, laminas faqueadas,
chapas e valiosas pecas de tornearia (CARVALHO, 2006). A arvore possui qualidades
ornamentais ¢ pode ser empregada no paisagismo, ¢ também indicada para reflorestamentos
heterogéneos na recuperacdo de areas degradadas, sua madeira também é empregada em

movelaria, embarcacdes, tonéis, caixilhos, etc (LORENZI, 2008).
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As caracteristicas silviculturais mais importantes da espécie sdo a facilidade de
regeneracdo, especialmente em lugares em areas degradadas pelo sistemas agricolas, e a forma
do fuste que ndo tem tendéncia de ramificar-se em sentido lateral (REITZ et al., 1983).
Trabalhos realizados com C. trichotoma indicaram que em plantagcbes bem manejadas pode-se
atingir incremento volumétrico superior a 20 m*ha ano*(REITZ et al., 1988). Isso indica que
0 uso dessa espécie em reflorestamentos com fins comerciais € muito viavel (SALVADORI et
al., 2013).

2.2  Dalbergia nigra (Vell.) Allemé&o ex Benth

D. nigra, conhecida popularmente como jacaranda-da-bahia, jacaranda-preto ou
cavilna, é uma leguminosa (Papilionoideae) de porte arboreo com caracteristicas de planta
semi-helidfita, de ocorréncia em Floresta Ombréfila Densa (Floresta Atlantica) (CARVALHO,
1994; LORENZI, 1992b). D. nigra é uma arvore perenifélia a semi-caducifolia, 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 foliolos glabrescentes (CARVALHO, 1994; LORENZI, 1992b).
Espécie com caracteristicas de secundaria tardia a climax e exclusiva da Floresta Ombrofila
Densa (Floresta Atlantica) tem sua ocorréncia nos Estados da Bahia, Espirito Santo, Rio de
Janeiro e Sdo Paulo, tolerante ao sombreamento leve a moderado na fase juvenil (CARVALHO,
1997; LORENZI, 1992b; RIBEIRO et al., 2011; REGO; POSSAMAI, 2003). A densidade
madeira dessa espécie varia de 0,75 a 1,22 gdm=, e é utilizada para construcio de méveis de
luxo, na construcdo de piano, na construgdo civil, revestimento de moveis, caixas de réadios,
televiséo, instrumentos musicais (LORENZI, 2000). As flores sdo pequenas, amarelas, com
caracteristicas comuns a subfamilia Papilionoideae. Os frutos sdo leguminosos indeiscentes que
produzem de uma a trés sementes aladas, adaptadas a dispersdo pelo vento, mil sementes pesam
44,899 e a maturacdo dos frutos ocorre entre agosto e setembro (BRAZ et al., 2009;
CARVALHO, 1994). E uma planta hermafrodita e a polinizagéo é feita por abelhas e pequenos
insetos (CARVALHO, 2003). A germinag&o das plantulas ocorre apds 15 dias depois de serem
semeadas (BRAZ et al., 2009). D. nigra € uma arvore 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
rustica e adaptada a terrenos secos (LORENZI, 2008).
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2.3  Melhoramento genético florestal e Estimativas de parametros genéticos

O melhoramento de espécies florestais é focado em duas classes de caracteres: 0s
quantitativos e os qualitativos. O melhoramento genético dos caracteres quantitativos visa o
aumento da produtividade e, consequentemente esta relacionado aos caracteres de producdo. A
obtencdo de matéria prima de maior qualidade, a melhoria nas condi¢bes adaptativas das
espécies, a tolerancia a pragas e doencas, e ainda a manutencdo da variabilidade genética
também séo objetivos do melhoramento genético (EGBACK et al., 2012; FURLAN et al., 2007;
MORI, 1993).

Dentre as caracteristicas silviculturais, a altura, o didmetro e a densidade basica da
madeira sdo as mais importantes, pois estdo relacionadas com a produtividade das florestas,
atendendo assim a demandas de varios nichos do setor florestal (ROSADO, 1983; OTSUBO et
al., 2015). Condicbes basicas para o0 emprego de qualquer método de melhoramento genético é
a existéncia da variacdo qualitativa ou quantitativa do carater a ser melhorado (FONSECA,
1978). VariagBGes genéticas podem ser encontradas em diversos niveis hierdrquicos: entre
procedéncias, progénies dentro de procedéncias, individuos dentro de progénies e entre genes
dentro de individuos (AGUIAR et al., 2011). E fundamental conhecer a magnitude da variagdo
genética e os coeficientes de herdabilidades, visto que a variacdo genética é a matéria prima do
melhoramento e sem ela ndo se obtém ganhos com a sele¢cdo (BERTI et al., 2011;
BITTENCOURT; SEBBENN, 2007). As estimativas de parametros genéticos, tais como as
variancias genéticas e ambientais sdo utilizadas para estimar a herdabilidade que mede o grau
de controle genético de um carater (FALCONER, 1996).

Nos programas de melhoramento florestal, os parametros genéticos que mais interessam
ao melhorista sdo as varidncias genéticas e seus componentes aditivos e ndo aditivos, 0
coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido amplo como restrito, as correlacdes genéticas
entre caracteres e idades. Nas espécies florestais, estas estimativas podem ser obtidas a partir
de dados coletados em testes de progénies, bem como, em alguns casos em testes combinados
de procedéncias e progénies (KAGEYAMA; PATINO VALERA, 1985).

Para Falconer (198l), dentre as estimativas de parametros genéticos, a variancia genética
aditiva € 0 componente mais importante, pois é a principal causa da semelhanga entre parentes;
logo se torna o melhor indicador das propriedades genéticas observadas em uma populagéo e
sua resposta a selecdo. Enquanto que as herdabilidades e as correlagbes geneticas sao
necessarias para uma eficiente selecao a ser realizada nas populagdes. Dentre os métodos usados
para estimar parametros genéticos, destacam-se o0 dos quadrados minimos e maxima
verossimilhanga (RESENDE; FERNANDES, 1999), esse ultimo muito utilizado para
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experimentos desbalanceados (RESENDE, 2016). Os estudos e as identificagdes dos
parametros genéticos como coeficiente de variacdo genético, herdabilidade e associacGes entre
caracteres quantitativos sdo de grande importancia para os ganhos subsequentes na selecédo
direta ou indireta, conhecimento do carater a ser estudado, variagdo genética da populacéo e
também a divergéncia entre os genitores (MANFIO et al., 2012; RESENDE, 2015). Parametros
genéticos, como a acuracia (r;,) € 0 parametro estatistico coeficiente de variacdo experimental
(CV,), contribuem para os estudos dos testes com espécies perenes (RESENDE, 2016). O
coeficiente de variacdo experimental deve ser mantido nos niveis apropriados para cada espécie,
idade e delineamento (GARCIA, 1989; RESENDE, 2002). O valor da variacdo experimental
depende exclusivamente das varia¢fes residuais como proporcdo da média experimental
(DUARTE, 2007; RESENDE, 2002; RESENDE). A r;, refere-se a relagdo entre valor
verdadeiro genotipico e o valor predito (RESENDE, DUARTE, 2007). Muitos autores aplicam
essa metodologias em diferentes etapas do processo melhoramento genético de espécies
perenes (DUNLORP et al., 2005; KUBOTA et al., 2015; RODRIGUES et al., 2013; RESENDE,
2016; SANTOS et al., 2016).

O avanco de ciclos de melhoramento genético é importante para a obtencdo de ganhos
com a selecdo. Para obtengdo 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 pressao de selecdo, o que poderd comprometer os objetivos do
programa de melhoramento. Vaérias estratégias de selecdo sdo adotadas, algumas séo
mencionadas na literatura: (i) melhoramento e selecéo dentro de populagéo (selecdo recorrente
intrapopulacional); (ii) melhoramento e selecdo em populagdes sintéticas ou compostos; (iii)
melhoramento do cruzamento ou hibrido entre individuos de diferentes populacGes (selecdo
recorrente reciproca). As estratégias de melhoramento correspondentes sdo respectivamente: (i)
selecdo recorrente intrapopulacional (SRI); (ii) selecdo recorrente intrapopulacional em
populacdo sintética (SRIPS); iii) selecdo recorrente reciproca (SRR) (RESENDE, 2007; 2016).
O melhoramento genético florestal dispde de varios métodos de selecdo para plantas alogamas,
cabe ao melhorista decidir qual método utilizar (HALLAUER et al., 2010). Alguns métodos
de selecdo que podem ser mencionados sdo: selecdo massal, selecdo massal estratificada,
selecdo individual, selecdo entre e dentre de progénies e indice de selecdo combinada
(FREITAS et al., 2009; ROSADO et al., 2009).
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2.4 Analises Multivariadas e as correlacfes

As analises multivariadas tém sido empregadas frequentemente em ensaios florestais. O
objetivo dessas analises é o de estudar varios caracteres simultaneamente, visando contemplar
a influéncia de fatores na composi¢éo da produtividade e 0 agrupamento dos genotipos, com o
proposito de classificagdo. O estudo de divergéncia genética é realizado a partir das analises
multivariadas onde se consegue quantificar a divergéncia genética entre as progénies em estudo,
coligando grupos similares ou dissimilares (CRUZ; REGAZZI, CARNEIRO, 2004). A
informacdo da divergéncia genética auxilia na identificacdo de genitores divergentes
geneticamente que podem ser usados em cruzamentos controlados visando obter maior efeito
da heterose (aditiva e domindncia). A divergéncia genética pode ser estudada de duas maneiras:
analises estatisticas dos caracteres quantitativas ou com marcadores moleculares. Para
caracteres fenotipicos as distancia mais utilizadas para estimar a diversidade genética sdo a
Euclidiana média e a Generalizada de Mahalanobis (1936), sendo a Gltima mais aplicada, por
estimar a matriz de covaridncia residual estimada a partir de ensaios experimentais com
repeticdes (CRUZ, 2006).

Com a obtencdo das distancias genéticas é possivel realizar analises de agrupamento.
Essa andlise € classificatoria e separa 0s genotipos em grupos, colocando as progénies com
maior homogeneidade dentro do grupo e as progénies mais heterogéneas entre grupos (CRUZ;
REGAZZI, 2001; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). Alguns metodos de agrupamento
sdo utilizados no melhoramento genético florestal, os mais comuns sdo classificados em dois
tipos: o primeiro método é o hierarquico, onde o objetivo é agrupar os genotipos por um
processo que se repete em Vvarios niveis até que se estabeleca um dendrograma; o segundo
método é a otimizacdo, onde os gendtipos sao incluidos no mesmo grupo com o objetivo de
estabelecer maxima ou minima participacdo que otimiza alguma medida pré definida (CRUZ;
REGAZZI, 2001). Neste método de agrupamento de Tocher € muito usual no melhoramento
genético florestal. Neste método, a partir de uma matriz de dissimilaridade, s&o identificados
os individuos mais similares que formaram um grupo inicial. Ap6s 0 processo € avaliada a
necessidade de inclusdo de novos individuos, mantendo-se o critério de que as distancias dentro
de cada grupo sejam sempre menores que os intergrupos (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

O metodo da distancia de Mahalanobis junto ao método de aglomeracdo de Tocher, é
uma das metodologias mais acuradas para aglomerar, por critério de classificacdo, os
individuos, genitores ou progénies em grupos. A acuracia desse método deve-se ao fato de

serem usados os valores genéticos preditos ao invés de fenotipicos a partir das matrizes de
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variancias e covariancias (RESENDE, 2007). Os grupos sdo 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 sao usados no lugar dos valores fenotipicos, dessa
forma contribuem com a analise as matrizes de variancias e covariancias dos valores genéticos
completam o componente de distancia de Mahalanobis, permitindo alta acuracia na formagao
dos grupos pelo método de Tocher (RESENDE, 2007).

No melhoramento genético, as relagdes entre caracteres, locais ou medidas ao longo dos
anos sdo muito aplicadas em varias fases do programa e auxiliam na definicdo na tomada de
decisdo em varios etapas, e essas podem ser de natureza genética, fenotipica ou ambiental e
(citar autores). O grau de associacdo entre os caracteres € mensurado de -1 a 1 (RESENDE,
2002). A investigacdo proporciona conhecimento da natureza e a magnitude das relacbes
existentes entre os caracteres. Os métodos de melhoramento genético visam, no geral,
aperfeicoar o gendtipo ndo para caracteres isolados, mas para um conjunto de caracteres
simultaneamente (VENCOVSKY; BARRIGA 1992). Correlacdes genéticas ou fenotipicas
altas sdo favordveis a essa proposta, Vvisto que 0s caracteres em associacdo positiva,
principalmente, sdo alterados no mesmo sentido. Na sele¢do quando o carater desejado é de
dificil mensuracdo, pode-se, mais com mais facilidade, considerar somente o carater
correlacionado para mensurar, aplicar a selecdo e obter o progresso esperado com a selegéo.
Geralmente, esse carater apresenta maior herdabilidade que o carater de interesse direto
(CRUZ; REGAZZI, 1997; FALCONER, 1981; PIRES et al., 2011).

2.5  Interacdo geno6tipo x ambiente (GxA)

A interacdo genGtipo ambiente (GxA) ocorre quando uma populacdo difere
geneticamente em resposta a uma série de condi¢cdes ambientais distintas (COSTA; SILVA et.
al., 2006). Os padrdes de resposta em ambientes envolvem produtividades, e,
consequentemente, mudancas no “ranking” dos genétipos em diferentes ambientes (LYNCH;
WALSH, 1998; MEYER, 2009). Essas interacdes genotipo x ambiente (GxA) representam
variacdo qualitativa ou quantitativa na expresséo fenotipica dos gendtipos (FORDYCE et al.,
2006; PIGLIUCCI, 2005). As interacBes que acontecem com 0S genotipos podem ser
ambientais devido aos tipos de solos, clima, comprimento do dia, grau de isolamento,
competitividade por agua e luz, mudancas de temperatura, etc. (VENCOVSKY; BELLY,
1992). Fatores fisiologicos e bioquimicos sdo as causas da interagdo no desenvolvimento
individual e genotipico, podendo ser fatores influenciadores intra e extracelulares na expressao
do gendtipo (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
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24

interacdo podem ser de duas formas distintas, segundo Robertson (1959): a primeira € a simples
qguando existe diferenca de variabilidade entre gendtipos em ambientes, e a segunda do tipo
complexa quando se denota falta de correlacdo entre medi¢cbes do mesmo genétipo em
diferentes ambientes. Isso indica que existe inconsisténcia na superioridade dos gendtipos com
as variacGes ambientais causando maior viés ao trabalho dos melhoristas. O estudo das
interacdes GxA nos programas de melhoramento é de grande importancia para quantificar a
grandeza e a significancia de seus efeitos sobre a expressdo do fendtipo, e para definir e adotar
estratégias que possam reduzi-la ou aproveité-la (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). As
interagBes podem ser estimadas facilmente utilizando-se programas estatisticos e modelos
matematicos considerando os ambientes como covariavel e, assim, compreender a importancia
relativa de suas causas. Esses procedimentos se constituem em analises de regressao linear,
regressao ndo linear, variancia, analise multivariada e estatistica ndo paramétrica (BASTOS et
al., 2007). Varias metodologias estdo sendo utilizadas para estimar e avaliar a adaptabilidade e
a estabilidade, uma delas é a estimativas dos BLUP's (Melhor Predicdo Linear ndo viesado).
Os efeitos do gendtipo séo utilizados como aleatorios possibilitando a aquisicdo dos melhores
BLUP's dos efeitos dos genoétipos e GxA, que geralmente é referido como repetibilidade, qual
na préatica se refere & herdabilidade do caréater, levando a estimativas de contracéo de tais efeitos
e a predicdo de valores genéticos (RESENDE, 2007). Esta metodologia é utilizada junto com o
método de maxima verossimilhanca restrita (REML), como o procedimento para a estimativa
de componentes de variancia, maximizando a funcéo de verossimilhanca dos residuos, em vez
dos dados observados, dando uma matriz de incidéncia dos efeitos fixos (PIMENTA et al.,
2016; RESENDE, 2007; SILVA et al., 2011). Uma possibilidade de amenizar a GxA é a
utilizacdo de gendtipos com ampla adaptabilidade, estabilidade, esses parametros podem ser
avaliados com base na média harmdnica dos valores genotipicas, em um método denominado
MHPRVG (RESENDE, 2007). Essas analises fornecem informagdes mais detalhadas sobre o
comportamento de cada genotipo em cada ambiente, em condic¢des especificas ou amplas (
CRUZ, REGAZZI, 1994). A adaptabilidade de um gendtipo diz-se da capacidade de aproveitar-
se vantajosamente as condi¢des das variacbes ambientais. A estabilidade é a capacidade de
apresentar-se um comportamento previsivel frente as variagdes de cada ambiente ( CRUZ,
REGAZZI, 1994).
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4 PRODUTIVIDADE, ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE EM PROGENIES
DE Cordia Trichotoma (VELL.) ARRAB. EX STEUD. EM DOIS SOLOS DE
DIFERENTES TEXTURAS

4.1  Introducdo

As espécies nativas sdo pouco utilizadas para fins madeireiros, quando comparadas as
espécies exoticas. Mesmo com potencial econémico 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 (participacao de melhoristas e produtores no processo), bem como em técnicas
de manejo. A escassez de tecnologias voltadas para 0 aumento da taxa de germinagéo de
sementes, producdo de mudas, propagacdo vegetativa, desempenho em crescimento e
disponibilidade de material genético dessas espécies inviabiliza o processo.

O estabelecimento de ensaios experimentais, com controle ambiental adequado, € uma
das primeiras etapas para avaliar o potencial produtivo e genético das espécies, buscando
viabilizar a introducdo de material mais competitivo aos sistemas de plantios. A selecdo dos
individuos baseia-se nos valores genéticos aditivos das plantas-méaes que serdo recombinadas e
sobre os valores aditivos dos gendtipos podendo ser propagados na forma de semente ou
propagulos vegetativos (SPINELLI et al., 2015). C. trichotoma, popularmente conhecida como
louro-pardo, € uma espécie nativa que vem sendo avaliada em plantios florestais tanto para
compor sistemas silvipastoril, agroflorestal quanto para plantios comerciais puros.

O potencial econdmico da espécie pode ser verificado no seu desempenho em
crescimento, onde pode atingir de 20 a 30 m de altura, didmetro a altura do peito a 1,30 m do
solo superior a 40 e 60 cm e fuste de 10 & 15 m de altura (BLACK; GRINGS, 2011). Apresenta
pequenos problemas em relacdo aos aspectos silviculturais, como ramificacfes e insercdo dos
galhos (em torno de 45°) que podem ser contornados com a desrama (CARVALHO, 2003).
N&o héa relato de uso comercial de sua madeira, porém alguns trabalhos salientam que essa pode
ser empregada em movelaria, embarcacfes, tonéis, caixilhos etc. Possui alburno pouco
diferenciado do cerne, de coloracdo amarelo a parda, com anéis de crescimento pouco distintos
e demarcados pelo parénguima marginal (CARVALHO, 2006; LORENZI, 2008). A arvore
possui qualidade ornamental, podendo ser utilizada no paisagismo e indicada para
reflorestamentos heterogéneos e na recuperacdo de areas degradadas (LORENZI, 2008).

O procedimento mais indicado para iniciar um programa de melhoramento € a partir de
testes de procedéncias e/ou progénies. Porém, para implantacdo de um teste de progénies tem-

se requerido uma justificativa mais econdmica ou social do que somente a conservagdo 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 conservacao é uma atividade economicamente dispendiosa e onerosa ao longo do
tempo, e apenas um ou dois testes ndo sdo suficientes para representar toda a variabilidade
genética da espécie. Assim, a implantacdo de testes com espécies nativas florestais sO se
justifica se a espécie ou populagdo natural estiver em areas de riscos de extin¢do, como acontece
nas regifes mais desenvolvidas do pais, onde as florestas foram restritas a pequenos fragmentos
florestais e que aos poucos serdo substituidos por area agricolas e/ou para compor programas
de melhoramento e conservacao genética ex situ para uso.

Dessa maneira, além da rede de ensaios a ser estabelecida, a caracterizacdo genética
acurada da diversidade genética da populacdo de melhoramento é extremamente importante
para adequada selecdo dos individuos superiores. Quando utilizada adequadamente a
diversidade de uma populacédo, o progresso genético e a obtencdo de gendtipos produtivos sdo
garantidos (CUI et al., 2001).

Em um programa de melhoramento genético, a populacdo base deve apresentar
variabilidade genética e valores médios dos caracteres produtivos de interesse econémico a
serem melhorados (NEGREIROS et al.,, 2013). A manipulacdo do potencial genético,
principalmente a partir de cruzamentos controlados, garantird a exploracdo das combinacgdes
genéticas que poderdo resultar em maior desempenho produtivo, a partir da heterose, ou
insercao de caracteres de interesse e recuperacdo de gen6tipos superiores (FIGUEIREDO et al.,
2007, MANFIO et al., 2012).

A identificacdo de genotipos superiores com base na divergéncia genética € a estratégia
mais adequada para iniciar um programa de melhoramento (Rahman et al., 2002). E importante
ressaltar que € mais efetivo realizar cruzamentos entre genotipos altamente divergentes, e que
apresentem bom potencial produtivo (JUNIOR et al., 2014). Apds a obtencdo da divergéncia
genética entre os pares de progénies, é importante utilizar métodos de aglomeracéo para separa-
las em grupos. O método de otimizacdo de Tocher constitui-se numa metodologia de
agrupamento simultaneo e tem o critério de apresentar a distancia média dentro dos grupos
sempre menor que a distancia 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 progénies de C. trichotoma a partir de caracteres quantitativos; ii) Aplicar diferentes
intensidades de selec@o visando a selecdo de gendtipos mais produtivos para madeira; e iii)
Estimar as correlacBes genéticas e fenotipicas entre os caracteres quantitativos, em duas
diferentes condicGes de textura de solo, iv) estimar a diversidade genética e o tamanho efetivo
populacional apos a selecdo, v) estimar a interacdo genotipo X ambiente, bem como a
produtividade, adaptabilidade e estabilidade em dois testes progénies estabelecidos em solos de

diferentes texturas.
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4.2 Material e Métodos

Material

Os dois testes de progénies foram implantados em Linhares-ES, em duas condigfes
pedologicas diferentes. Sementes de 30 arvores-mées de C. trichotoma de polinizacdo aberta
foram coletadas na reserva da Empresa Vale e em pequenos fragmentos florestais localizados
entre 0s municipios 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 municipio de Linhares-ES, onde
foram estabelecidos os testes, encontra-se na zona natural de terras quentes, planas e secas. O
clima do municipio, segundo a classificacdo de Koppen- Geeiger e Af, € um clima tipo tropical
guente imido com chuvas no verdo e inverno seco. O indice pluviométrico é de 1.193 mm/ano
e temperatura media de 23,4 °C, sendo a maxima de 32 °C e a minima de 19,6 °C (INCAPER,
2013). A sede do muncipio esté localizada a 58 metros do nivel do mar. A maior parte do relevo
do municipio é planto (85,8%), e uma pequena parte acidentado (14,2%). A precipitacdo
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: Precipitacdo mensal acumulada para o municipio de Linhares-ES de janeiro de 2014
a dezembro de 2016.

Precipitacao acumulada em Linhares-ES
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Fonte: Préprio autor.
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Os testes de progénies foram instalados em junho de 2012 (Figura 2), na base fisica da
empresa Vale Rio Doce, em Linhares-ES, consorciados com 30 progénies de Dalbergia nigra
procedentes do mesmo local. A disposicao 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 repaeticoes nas areas 1 e 2, respectivamente, com uma planta por parcela. O
espacamento 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 areas (testes) 1 e 2 foram
classificados como arenoso e argiloso teste 2 (area 2) (Figura 17). O solo da regido foi

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

Fonte: Google Maps (2017).
Figura 3: Caracterizacdo solo area 1 (arenoso), Linhares-ES.



https://www.infoteca.cnptia.embrapa.br/infoteca/browse?type=author&value=PANOSO%2C+L.+A.
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Figura 4: Caracterizacdo solo area 2 (argiloso), Linhares-ES.
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Fonte: Aguiar (2018).
Coleta de dados para anélise estatistica dos caracteres quantitativos

As arvores das areas foram avaliadas com relacdo aos seguintes caracteres: diametro a
altura do peito a 1,30 m do solo (DAP-cm), didmetro do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm),
altura total de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivéncia (SOB-
%). As avaliacdes foram realizadas durante os quatro primeiros anos apos 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. J& a ALT foi

obtida com o auxilio de um hipsémetro e a APV com régua graduada.
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Métodos

4.2.1 Estimativas de componentes de variancia e parametros genéticos

As estimativas de componentes de variancia e parametros genéticos foram obtidas por
meio do método REML/BLUP (méxima verossimilhanca restrita/melhor predigdo linear ndo
viciada), a partir de dados desbalanceados, empregando-se o software genético-estatistico
SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007) e Resende (2016). Trés diferentes
modelos foram utilizados para realizar as analises estatisticas e estimar os parametros genéticos,

conforme descricéo a seguir.
4.2.2 Andlise individual e estimativa dos parametros genéticos

As estimativas de valores genéticos foram obtidas com uso do programa SELEGEN-
REML/BLUP, considerando o modelo 95 (RESENDE, 2007; RESENDE 2016). As analises
foram realizadas individualmente para cada local. O teste de progénies de polinizacdo aberta
(meias-irmés) foi avaliado considerando o delineamento de blocos completos ao acaso, uma
planta por parcela, um so local e uma Unica populagéo:

Modelo matematico:

y=Xr+Za+e
onde: y é o vetor de dados, r € 0 vetor dos efeitos de repeticao (assumidos como fixos) somados
a média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como
aleatdrios), e é o vetor de erros ou residuos (aleatdrios). As letras mailsculas representam as

matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

As equacdes de modelo misto s&o:
X'X X’Z] [E] [XY
Z'X  Z'Z+AYe2/0d) |lallz'y

Estimador ML
Segundo o modelo apresentado e o algaritimo EM, os estimadores para obtencéo de
o2 e o? (SCHAEFFER, 1976 citado por RESENDE 2002).

o

=[y'y-b'X'y—a'Z'y|/N

>

QN

-1
la’A‘la + o2 tr [Z’Z + A1 (”—‘3) ” /Na

Oq
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Na= nmero de elementos aleatdrios (individuos)
tr = operador traco matricial.

N = numero total de dados;

A: Matriz de parentesco genético aditivo

Assim, a partir de um valor de 2/c? , estima-se b e @ pelas equacdes de modelo
mistos, 0s quais sdo usados para obtencdo de novas estimativas de o2 e g2. Repete-se este
procedimento até a convergencia para valores estaveis. A velocidade de convergencia é tanto
maior quanto mais acertada (proxima da verdadeira) for a informagdo inicial utilizada
(RESENDE 2002).

Estimador REML
Para 0 mesmo modelo, o algaritimo EM conduz aos seguintes estimadores de o2 e o2
(HARVILLE, 1977; MEYER, 1989; citados por RESENDE 2002).
62=[y'y—b X'y —a'Z'y]/[N - r(X)]
62=[a'A"ta+ o tr C**]IN,
em que:

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

by i1 ooz X'X X’ZZ ;
C edeforma[C21 sz]‘ 7'X  7'7 + A1 (%)

Os componentes de variancia iteragem nas equacdes de modelo misto até a convergéncia,

conforme descrito para 0 método ML.

Os parametros genéticos estimados foram (RESENDE, 2002):

I.  Herdabilidade no sentido restrito

&

hz =

o2+ o?
Il.  Herdabilidade média das progénies
™14 (n—1)(pghd)
pq: € a correlacdo genética aditiva intraclasse entre individuos, n é o nimero de plantas por

parcela, h2 herdabilidade no sentido restrito
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IIl.  Acuracia

em que n é o nimero de plantas por parcela

IV.  Variagéo fenotipica individual
6f = 62+ 62
V.  Coeficiente de variagdo genética individual
100.,/62
Vyi = ————
u

1 média geral.

VI.  Coeficiente de variagdo genética entre progénies

ey, = 100, Y220%
gp T4
w1 média geral.
VIl.  Coeficiente de variacdo do erro experimental
J(o,75.a§+a§)/n
CcV, = 100.

em que n é o nimero de plantas por parcela; e u média geral.

4.2.3 Estimativa das Correlacdes genéticas e fenotipicas

Com objetivo estimar a relacdo entre os caracteres fenotipicos em diferentes idades para
propor a selecdo precoce em geracgdes subsequentes de melhoramento viasando aumentar o
ganho por unidade de tempo para essa espécie, foram estimadas as correlagdes geneticas e
fenotipicas entre os caracteres. Essas estimativas foram obtidas com o auxilio do software
genético-estatistico SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007a).

A correlagdo genética rg entre foi estimado por:
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Onde CéVa(x,y) é a covariancia genética aditiva entre x e y onde, a“a(x)é componente de

A

A s I~ O-a(y) , . . - .
variancCia genetlca para o X, e € a variancia genetlca aditiva paraoy.

A correlagdo fenotipica r entre dois caracteres foi estimada por:

L Cévf(xyy)
rf =

A2 ~2
O O

onde: COVy, ) é a covariancia fenotipica entre 0 x e y, &, é o componente de variancia
fenotipica paraox, e &f(y) € 0 componente de variancia fenotipica para oy.

Os erros padrdo e a significancia para as correlacdes genéticas e fenotipicas foram
estimados a partir de GENES® (CRUZ, 2006). O grafico dos resultados das associagdes entre
varidveis 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 selecdo

Com a finalidade de selecionar individuos e progénies superiores para as geracoes
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 selecdo: 2,5%, 5%, 7,5, 10%, 12,5%, 15%, 17,5% e 20% ,
correspondendo: 21, 42, 63, 84, 105, 125 145 e 167 individuos na area 1 e 20, 40, 59, 79, 98,
118, 137 e 155 naarea 2, respectivamente. O carater considerado na selecéo foi o DAP avaliado
no ano de 2016.

O ganho genético foi estimado em porcentagem pela expressao:

Gs (%) = %x 100

Em que: a corresponde ao valor genético aditivo do individuo selecionado e x corresponde a

média geral do experimento para o carater DAP-2016.

O tamanho efetivo populacional (Ne) foi obtido com base em Resende (2002):
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N, :(4'Nf'lzf )/[Ef +3+(0ka Jk; )J onde: N, : nimero de progénies selecionadas; Kk, : nimero

médio de individuos selecionados por progénie; o’ : estimativa da variancia do nimero de
individuos selecionados por progénie.

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

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

progénies, Nef: nimero efetivo de progénies selecionadas, dado por: N = (zkf )2 /Zk? :

4.2.5 Divergéncia Genética e agrupamento de Tocher

A divergéncia genética entre as progénies foi estimada por meio da Distancia
Generalizada de Mahalanobis (D?). A Distancia Generalizada de Mahalanobis (D? =D2.) é
descrita pela expresséo (CRUZ, CARNEIRO, 2003):

D =8y '8

em que:

Dﬁ = distancia de Mahalanobis entre os genotiposiei’;

d'=[dy, d2, ,,,, dv], sendo dj = Yij — Yis;

v = matriz de variancias e covariancias residuais;

Yij = média do i-ésimo gendtipo em relacdo a j-esima variavel.

Ap0s a obtencdo da matriz de distancia (D?), foi realizada a analise de agrupamento pelo
Método de Otimizacdo de Tocher, descrito por Cruz e Regazzi (2001), no qual se adota o
critério de que a média dos valores de D? (intracluster) deve ser menor que os valores de D?
(inter-cluster). A divergéncia genética foi obtida pelo método REML/BLUP, empregando-se o
software genético-estatistico SELEGEN®-REML/BLUP (RESENDE, 2007). A contribuicéo
dos caracteres para a formagéo dos grupos foi obtida com o uso do programa computacional
GENES® (CRUZ, 2006).

4.2.6 Interacdo Genotipo x Ambiente (GxA) e anédlise de Produtividade, Estabilidade e
Adaptabilidade

Para estimar a interacdo gendtipo x ambiente foi realizada a analise conjunta
considerando os dois testes utilizando o procedimento REML/BLUP (maxima verossimilhanga

restrita/melhor predicéo linear ndo viciada), empregando-se o0 “software” genético-estatistico
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SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2007). A selecdo simultdnea por produtividade,
estabilidade e adaptabilidade pode ser realizada pela Média Harmonica da Performance
Relativa dos Valores Genotipicos (MHPRVG) a partir dos modelos mistos REML/BLUP
(RESENDE, 2007). Pelo método, a estabilidade satifaz a Média Harménica dos Valores
Genotipicos nos locais (MHVG), a adaptabilidade refere-se a Performance Relativa dos Valores
Genotipicos em relacdo a média de cada local (PRVG) e a estabilidade, adaptabilidade e
produtividade simultaneamente (Altura e DAP), corresponde a Média Harmonica da
Performance Relativa dos Valores Genotipicos (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 repeticdo (assumidos como fixos)
somados a média geral, g é o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatérios), “i” é
o vetor dos efeitos da interacdo gen6tipo x ambiente (aleatorio) e sendo o vetor de erro ou
residuos (aleatorios). As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para 0s
referidos efeitos. O vetor r contempla as medicGes nas repeti¢des dos varios locais e ajusta
simultaneamente para todos esses efeitos e suas intera¢cbes (RESENDE, 2007).

A herdabilidade individual no sentido restrito (h2), herdabilidade média de progénies
(h2,), acuracia (7;,), coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CVy;) e coeficiente de
variacao residual (CV,) foram estimados:
a) Coeficiente de determinacdo dos efeitos da interacdo gen6tipo x ambiente

A2

A2 Oint

Cie = —
int 0.0%

o2, € avariancia da interagdo entre genétipos e ambiente.
b) Correlacao genotipica entre progénies nos varios ambientes
Ga

/\2 /\2
0q + Ofnt

Tgloc =

o7, € avariancia da interacio entre genétipos e ambiente.
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4.3 Resultados e Discussao

4.3.1 Andlise de deviance individual e estimativa de parametros genéticos

Foram observadas diferencas significativas (p<0,01) entre as progénies para todos 0s
caracteres quantitativos avaliados nas duas areas (Figura 5), inferindo que as progénies podem
ser exploradas em programas de melhoramento genético, por meio da selecdo direta ou indireta
KARASAWA et al., 2005; PIMENTEL et al., 2014. O caréater sobrevivéncia de plantas ndo foi
significativo (p<0,01) durante os anos de 2013, 2014 e 2015 nas areas 1 e 2.

Figura 5: Teste da razdo de verossimilhanca (LRT) e niveis de significancia para os caracteres:
diametro altura do peito (DAP-cm), didametro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm),
altura total de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivéncia (SOB-
%), em progénies de Cordia trichotoma, em Linhares-ES.
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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 = ndo significativo.

Fonte: Préprio autor.

O valor observado para sobrevivéncia na area 2 (91%) foi superior ao observado na area
1 (83 %) (Figura 6), isso ocorreu durante todos os anos de avaliacdo. Fatores abidticos, como a
textura de solo, e genéticos podem ter sido as principais causas desses resultados. No presente
trabalho verificou-se que condi¢cdes de solo da area 2 proporcionaram maior taxa de

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

de plantio em Linhares-ES.
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Fonte: Préprio autor.

O crescimento médio em altura, nos dois testes, foi muito similar no primeiro ano de
plantio (Tabela 1). Para o carater DAC, em 2014, diferenca de 0,61 cm quando foi obseravado
comparado os valores das duas areas. Em 2015, os valores obtidos para os caracteres DAP e
ALT, para as progénies da area 1, foram superiores aos das progénies da segunda area, com
diferenca de crescimento de 1,21 cm para DAP, e 0,49 cm para ALT.

Trabalhos realizados com C. trichotoma indicaram que em plantagfes bem manejadas
a espécie pode atingir incremento volumétrico superior a 20 m3ha*ano™ (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*ano™ aos dez anos de
idade. No ano safra 2014, a produtividade média dos plantios brasileiros de eucalipto atingiu
39 méhalano? e a produtividade dos plantios de pinus foi de 31 m3haano® (IBA, 2015).
Sebbenn et al. (2007a), estudando progénies 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 progénies 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 me 3,75 m, respectivamente. Tambarussi et al.
(2010) observaram IMA de 1,66 m de altura e 1,88 cm de DAP em progénies de P. caribaea
var. hondurensis, em Selviria-MS. O IMA em altura para o teste de progénies de C. trichotoma
no ano de 2015 foi de 1,03 m (Area 1) e 0,84 cm (4rea 2), para DAP foi de 1,56 cm (Area 1) e
1,17 cm (&rea 2). Apesar do IMA para os caracteres de crescimento ser baixo se comparado
com materiais melhorados de pinus e eucaliptos, a variabilidade detectada nesses testes de
progénies confirma que a obtencdo de uma populacdo de melhoramento com valores de IMA

superior sera possivel.
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A presenca de variabilidade genética entre progénies (CV,, ) foi detectada para todos os

caracteres nas duas areas (Tabela 1). Essa variagdo genética entre as progénies foi confirmada
pelo fato das estimativas de coeficiente de variagdo genética individual (CV; ) serem superiores
a 7% (SEBBENN et al., 1998). De acordo com Resende (2002), para obtencéo das estimativas
de pardmetros genéticos em plantas perenes deve ser considerado o crescimento das plantas ao
logo do tempo. Spinelli et al. (2015), estudando progénies de Jatropha curcas, relataram CV
de 6,45% e 5,31% para o carater altura de planta aos 2 e 3 anos de idade. Alguns ensaios com

especies nativas também demonstraram valores inferiores (CV ;) 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).
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Tabela 1. Estimativa de pardmetros genéticos e média para os caracteres diametro a 1,30 m do solo
(DAP), didmetro do coleto a 30 cm do solo (DAC), altura total de plantas (ALT), altura do primeiro

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

Area 1
ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016
(m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m)
029 048 044 016 033 035 002 031 037 001
f2 (2009) (£013) (2012) (£0,07) ($011) (0,11) (£0,02) (£0,04) (£0,10) (x0,02)
2
o 070 08 079 057 073 074 013 048 041 0,02
rﬂ
da 084 090 08 075 086 08 037 069 063 037
CVgi 337 3816 3128 2996 336 27.8 1031 1616 992 945
Voo 1685 1008 1564 1498 168 139 516 808 496 472
Cv, 5997 513 442 7165 3565 4455 71,97 5302 3819 74,73
CV, 028 037 035 021 040 031 007 015 012 0,06
i 076 425 18 029 470 301 043 522 350 071
Area 2
ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016
(m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m)
;2 032 037 03 023 047 051 013 029 032 029
® (#0,10) (£0,11) (+0,11) (+0,09) (0,13) (+0,14) (+0,07) (+0,07) (+0,11) (+0,10)
h2 072 075 074 065 08 081 05 063 052 072
r.
@ g5 087 08 08 08 091 071 079 072 085
Cv, 3428 3499 286 3179 4636 382 239 27,82 2196 3526
Voo 1714 1749 143 1589 2318 191 1195 1391 1098 17,63
CVe 5735 5400 4532 6334 6296 4978 6386 6142 6138 62,9
CV. 030 032 032 025 037 038 019 022 017 028
M 077 364 187 032 351 252 053 386 302 056

hg herdabilidade individual dos efeitos aditivos; hr?] herdabilidade em nivel da médio de progénies; réa acurécia; CV . coeficiente de variagdo genética
gl %

coeficiente de variagdo genética entre progénies; CVe coeficiente de variagdo experimental; CV coeficiente de variagao relativa;
% r

aditiva individual; CV
ap

A

m média geral. Resultados das analises de variancia na tabela 18. Fonte: Prc')prio autor.

%
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O coeficiente de variacdo experimental foi considerado alto para o carater APV-2015
(71,97%) area 1, e o carater que deteve menor valor para esse coeficiente foi o ALT-2014
(45,32%, &rea 1) (RESENDE, 2002). O valor de CVe pode sofrer aumento devido ao efeito do
desbalanceamento dos dados e caracteristicas do solo e do carater. Em delineamento
experimental com uma planta por parcela, o desbalanceamento pode ocorrer por diferentes
causas. Como a variagdo residual média depende do nimero de repeticoes, a perda de repeticdo
pode elevar esse valor. A homogeneidade do sitio também influéncia essa estimativa, porém o
delineamento em bloco ameniza a heterogeneidade do ambiente.

Valores de CVe para espécies florestais sdo mais expressivos de que para espécies
anuais. Assim, gera-se a necessidade de estabelecer uma classificagdo especifica para essas
espécies, bem como os caracteres quantitativos dentro da experimentacdo florestal (GARCIA,
1989). Além disso, depende muito do carater 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 ap6s 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, didmetro 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 progénies erva mate aos noves
meses de idade, obtiveram valores altos de CVe de 15,52% e 35,53% para altura total e diametro
do coleto. Os CV, estimados no presente estudo estdo acimas do padrédo ressaltados em outros
trabalhos semelhantes. Acredita-se que o efeito ambiental nesse experimento esta sendo mais
expressivo em idade juvenil. Portanto, recomenda-se avaliacdo desse ensaio em idades adulta.
Snedecor e Cochran (1967) definiram que, para inferir sobre a precisao seletiva nos ensaios, é

necessario levar em consideragdo o CVe, como 0 CV; e o numero de repeti¢des. Portanto a

precisdo neste estudo mostra niveis adequados.

Os caracteres DAP-2015 e APV-2015 apresentaram médios e baixos valores de CV,
para ambas as areas (0,40-area 1 e 0,07-area 2). O coeficiente de variacao relativa mede a
relacdo entre o coeficiente de variagio genética e ambiental. De acordo com Vencovsky (1987),
0 maior valor desta estimativa esta associado as maiores possibilidades de atingir ganhos de
selecdo, pois o carater estara sob maior controle genético e ambiental. Esse parametro pode
sugerir inferéncias com alta acuracia e precisdo (RESENDE; DUARTE, 2007).

Os testes de progénies nas duas areas apresentaram baixas e altas estimativas de
acuracias (APV-2015=0,37% éarea 1 e ALT-2015=0,91% area 2). Os valores foram
consideraveis em conformidade com o estabelecido por Resende (2002) para todos os caracteres

em todos 0s anos. Isso apresenta o grau de confiabilidade das analises e na forma de coleta de
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dados. Resende e Duarte (2007) relatam que as estimativas de acuracia € uma das mais
importantes para a orientacdo ao melhorista sobre a precisdo dos valores genéticos preditos,
devido a acuracia ndo depender apenas da magnitude da variacdo residual e do numero de
repeticGes, mas também da proporgdo entre as variagfes de natureza genética e residual que
estdo associadas ao carater em avaliacdo. Spinelli et al. (2015), estudando familias de Jatropha
curcas, relataram valores de acuracia de 0,50 e 0,44 para o carater altura de planta aos 2 e 3
anos de idade. Valores inferiores aos obtidos nas duas areas.

As herdabilidades individuais no sentido restrito e média de progénies foram altas para
todos os caracteres. Assim, a selecdo com base nas herdabilidades da média de progénies
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 0s
caracteres altura do caule e didmetro do coleto aos primeiro e segundo ano ap6s o plantio P.
tremuloides. Spinelli et al. (2015) observaram herdabilidade no sentido restrito de 0,39 e 0,31
para o carater altura de planta aos 2 e 3 anos de idade para progénies Jatropha curcas. Freitas
et al. (2006) encontraram valores de herdabilidade em nivel médio de progénies variando de
baixo aalto 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 vérios estudos florestais publicados. Esses valores sdo 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 nivel individual e em média de progénies

acima dos demais trabalhos citados acima.

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

com a selecéo

As estimativas de ganhos com a selecdo para DAP, aos quatro anos de idade, em ambos
os locais, resultou em ganhos altos de 5,72% a 15,45% (Tabela 2). A area 2 demostrou maiores

ganhos na selecdo em todos os niveis de intensidades. Esse resultado era esperado, devido a

area 2 ter apresentado maiores coeficientes de variagdo genéticos ( CV, e CV; ) acima da

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

o L . CV. CV,. h?
continuidade na averiguacdo dos parametros ~ %, ~ 9 e @ por estarem em constantes

mudancgas com fatores climaticos, idade e sobrevivéncia de individuos. O método de selecéo
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individual é recomendado, principalmente, quando o objetivo da sele¢do for ganho imediato,
mas quando se tem a necessidade de avancar nos ciclos subsequentes é recomendavel a selecéo
dentro de progénies, pois consegue-se associar uma boa eficiéncia dos progressos esperados na
selecdo, mantendo a divergéncia genética em niveis compativeis com a sele¢do da populacao
original. Os ganhos genéticos dessa populacdo mostram semelhanca com outras espécies
tropicais competitivas. Os valores estimados para a area 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 selecdo (GS)) no carater diametro a 1,30 m do

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

Area 1

Parametros GS, GS) GS) GSi GS) GSi GS, GSi

(2,5%) (5%) (7,5%) (10%) (12,5%) (15%) (17,5%) (20%)
Ny, 30 30 30 30 30 30 30 30
N, 6 10 11 12 13 16 18 18
N 21 42 63 84 105 125 145 167
Ky 35 486 572 700 8077 781 805 927
O 18,3 36,8 30 411 5112 6136 6488 717
GS (%) 773 704 638 621 6,17 6,06 578 572
N, 15 1257 1801 21,2 2413 2678 30,35 33,37
D 009 0,14 0,2 0,22 0,25 0,27 0,3 0,34

Area 2

Parametros GS, GS, GS, GS, GS, GS, GS, GS,
(2,5%) (5%) (7,5%) (10%) (12,5%) (15%) (17,5%) (20%)

Nt 30 30 30 30 30 30 30 30

N, 6 7 12 13 14 16 18 19
N 20 40 59 79 08 118 137 155
Ky 333 571 492 608 700 737 761 816
O 1947 3250 3608 4511 5307 6158 6260 67,03
GS (%) 1545 1537 14,05 14,05 13,37 13,03 12,16 1140
N, 657 11,10 1547 1916 2217 2520 29,09 32,10
») 008 012 017 0,20 0,23 0,26 030 0,33

N ;, : n° de progénies do teste; N : n° de progénies selecionados; N: n° de individuos selecionadas; k f : n° médio

de individuos selecionados por progénie; O'sz variancia médio de individuos selecionados por progénie; N, :
tamanho efetivo populacional; Gs(%): ganho na selecéo; D : diversidade genética.
Fonte: Préprio autor.
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Na selecdo com maior intensidade de selecéo (2,5%) houve reducéo significativa do N,
(7,15) e diversidade genética (0,09) na area 1. Esses parametros apresentaram valores inferiores
para mesma intensidade de selecdo na area 2 (N, = 6,57 e D= 0,08). Isso ocorre devido a area
1 ter contribuido com maior nimero de individuos por progénie, o que proporciona maior

ndmero médio de individuos selecionados por progénie (K; ) e maior estimativa da variancia
do nimero de individuos selecionados por progénie (o; ), contribuido para a reducéo do N, .

Os valores de N, e D sdo evidentemente menores, quando comparados a intensidade de

selecdo mais branda (20%). A perda de variabilidade genética em um programa de
melhoramento afetaria a manutencéo da aptiddo genética em uma populacido (SOULE et al.
1986), uma vez que reduz o potencial evolutivo (FRANKHAM et al., 2004). No entanto,
quando o objetivo é plantio comercial isso ndo € levado em consideragdo, pois o0 objetivo é
ganho imediato.

Para selecdo de individuos visando a proxima geracdo de melhoramento uma
intensidade de selecdo menor devera ser adotada para evitar a perda excessiva de variabilidade

genética, principalmente, na primeira geragdo. Sementes de um maior nimero de matrizes

devem ser priorizadas nas coletas futuras. O tamanho efetivo populacional ( Ne ) indicado como
teto seletivo esta 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

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

assim perdas de variabilidade e aumentando a probabilidade de manutencéo de alelos favoraveis
ao longo dos ciclos de selecdo e, consequentemente, para que 0s progressos genéticos em ciclos
continuos ndo fiquem comprometidos. Visando obter ganhos e manter um numero efetivo
populacional dentro dos nimeros indicado por esses autores, aconselha-se selecionar individuos
de diferentes progénies, consequentemente, mantém-se também o nimero de alelos favoraveis.
Além disso, é necessério trabalhar com um ndmero maior de individuos, com o intuito de
garantir uma quantidade minima eficaz para permitir a manutencéo da variabilidade nas fases
seguintes da selecdo (RESENDE, 2002). A definicdo da intensidade de selecdo a ser aplicada
em cada ciclo de melhoramento deve evitar a perda de alelos favoraveis, pela deriva genética
ou cruzamentos correlacionados, ao longo dos ciclos de selecdo. Para isso, recomenda-se ao

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

onde h é a raiz quadrada do coeficiente de herdabilidade do carater sob selecdo (PEREIRA;
VENCOVSKY, 1988). A formula pode ser aplicada na intensidade de selecéo de 2,5% na area

2 onde o valor do N, foi menor. Resende (2002) relatou o N, h para populagdo com baixo grau
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de melhoramento genético (p=0.33; N, .h=22) , com intensidade de selecdo de 2% e uma
herdabilidade de 0,30 0 N, indicado para ser mantido deve ser de 40. Supondo 0 mesmo grau
de melhoramento para a populagio do presente trabalho(p=0.33; N, .h=22), h?de 0,29 para a
DAP-2016 de plantas, o computo do N, é 41, bem abaixo do valor estimado com a intensidade
de selecdo de 2,5% (N, = 6,57). A dificuldade de néo se ter um nidmero minimo e unico de Ne,

para servir como teto indicativo para amostragem de individuos para inicio de programas de
melhoramento genético, utilizando a selecdo recorrente, € o fato da fixacéo de alelos favoraveis
ao longo dos ciclos seletivos ndo ser s6 fungdo de Ne suficientemente grande, mas da frequéncia
alélica inicial e do coeficiente de selecdo em cada loco (AGUIAR, 2004). Vencovsky (1987)
ressalta que se a estratégia do melhorista é um programa de selecdo recorrente, em longo prazo
o0 tamanho efetivo deve ser elevado, para evitar a perda de alelos favoraveis, ao longo dos ciclos

seletivos. Por isso o critério de usar N, .h € melhor do que somente o parametro (AGUIAR,

2004). Nesse estudo utilizou-se 30 arvores matrizes nos dois testes de progénies. Esse numero
poderia ter sido maior, visto que o uso de pequenas amostragens, como fonte de subsidio para
implantacdo de testes de progénies para ciclos subsequentes de selecdo pode propiciar a
aceleracdo de perda da diversidade. Isso ocorre devido a perda da diversidade, por meio de
selecdo rigorosa, aumento da endogamia e deriva genética como causa do parentesco entre 0s
individuos selecionados para compor os préximos ciclos de melhoramento. Portanto para os
préximos ciclos de melhoramento genético, recomenda-se a introducdo de novos materiais

procedentes de povoamentos comerciais ou populagcfes naturais.

4.3.3 Estimativas CorrelacGes genética e fenotipica

As estimativas das correlacdes genéticas evidenciaram associacdes positivas e
significativas entre todos os caracteres, com excecdo entre APV-2014 e DAP-2015 na area 2.
As correlagbes fenotipicas foram menores, portanto, isso determina baixa influéncia do
ambiente na expressédo dos fenotipos (Figura 7). A selecdo indireta pode ser mais eficiente nesse
caso. As associacgdes positivas entre os caracteres indicam que a sele¢cdo em um carater pode
trazer ganhos indiretos em outro. Correlagdo genéticas altas e significativas foram observadas
entre o carater DAP-m (2015) e ALT-cm (2015) na area 1 e 2. Esses resultados indicam que a
selecdo dos melhores individuos com base na DAP tera influéncia positiva no carater ALT.
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Figura 7: Estimativas das correlagcdes genéticas (acima da diagonal) e correlacfes fenotipicas (abaixo da diagonal) entre os caracteres: didmetro a altura
do peito (DAP-cm), altura de plantas (ALT-m), didmetro do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura do primeiro verticilo (APV-cm), em progénies de
C. trichotoma em Linhares-ES.
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Vencovsky (1978) afirmou que as correlagBes genéticas e fenotipicas entre os caracteres
altura da planta e didmetro a altura do peito em espécies florestais sdo positivas e de elevada
magnitude. Portanto, a selecdo pode ser realizada em apenas uma delas, sem grande prejuizo
para 0 outro carater. Outros autores corroboram com as perspectivas e utilidades do uso das
correlacOes genéticas em espécies florestais (LI, WU, 2005; WU et al., 2007; LIN et al., 2013).
Nesse trabalho o progresso genético com a selecdo foi calculado com base no carater DAP com

0 intuito de ganhos indiretos em volume de madeira.

4.3.4 Divergéncia Genética e agrupamento de Tocher

Como essa espécie se propaga vegetativamente (KIELSE, et. al., 2013), sera possivel
selecionar individuos e realizar a clonagem para diversas finalidades, principalmente, para 0s
individudos que forem obtidos a partir de cruzamentos controlados. E a selecdo de individuos
mais produtivos e divergentes para clonagem e/ou cruzamentos controlados aumentara,
consideravelmente, os valores médios para DAP e ALT. A informacdo sobre a divergéncia de
um individuo ou progénie contribuiu para o planejamento futuro e a utilizacdo eficiente dos
recursos geneticos para potencializar e maximizar o crescimento e rendimento na selecéo a
partir de cruzamentos controlados e selecdo (Tabela 3). A partir das estimativas das distancias
de Mahalanobis entre as progénies, é possivel observa-se que as progénies mais divergentes
foram as 17 e 15 (D? = 47,74) e as 9 e 15 (D? = 48,28) nas areas 1 e 2, respectivamente. E as
menos divergentes apresentaram distancia entre de si de 2,13 ( progénies 25 e 27) e 3,64
(progénies 12 e 7) na area 1 e 2, respectivamente (Tabela 3). Os individuos das progénies que
apresentarem mais divergéncia entre si e com maior desempenho produtivo e/ou maior valor

genotipico poderdo ser selecionados para realizagdo dos cruzamentos controlados.


http://www.scielo.br/scielo.php?pid=S0100-67622015000601047&script=sci_arttext&tlng=pt#B25
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Tabela 3. Distancias genotipicas de Mahalanobis (D?) na area 1e 2 para os caracteres didmetro
a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), diametro do coleto a 30 cm do solo
(DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), em progénies de Cordia trichotoma em
Linhares-ES.

D2 de Mahalanobis

Distancias Area 1 Distancias Area 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

Méaximo: 47,74 Progénies: 17 e 15 Maéaximo: 48,28 Progénies: 9e 15
Minimo: 2,13 Progénies: 25e 27 Minimo: 3,64 Progénies: 12e 7

Fonte: Préprio autor.
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Outra informac&o importante € que, além do estudo da diversidade genética, a Distancia
de Mahalanobis também possibilita quantificar a contribuicdo relativa dos caracteres para a
divergéncia genética (Tabela 4). I1sso permite conhecer progénies que poderdo ser utilizadas
como uma matriz de cruzamento, e 0 carater a ser priorizado também pode auxiliar na selecdo

de progénies mais promissoras em produtividade.

Tabela 4. Contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia nas areas 1 e 2 para 0S
caracteres: diametro a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), didametro do coleto
a 30 cm do solo (DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), estudados em progénies

de Cordia trichotoma, em Linhares-ES.

Area 1 Area 2
Variavel Valor em % Variavel 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: Préprio autor.

Os caracteres DAP- 2016 (14,65%) e ALT-2014 (14,32%) foram 0s que mais
contribuiram para a divergéncia genética, respectivamente para as areas 1 e 2. E 0 que menos
colaboraram foram ALT-2016 (7,36%) e DAP-2015 (6,35%), repectivamente para area 1 e 2.
Os demais caracteres também contribuiram para divergéncia entre as progénies, porém em
menor proporcdo. Singh (1981), baseado em D? de Mahalanobis, considera de menor
importancia os caracteres que expressam menor variabilidade. Neste caso, sugere-se que seja
descartado os caracteres apresentaram menor contribuicdo para a divergéncia, como a ALT-
2016 e 0 DAP-2015 (Tabela 4). Conforme Alves et al. (2003) e Correa e Gongalves (2012), o
grande interesse na avaliacdo da importancia relativa dos caracteres reside na possibilidade de
descartarem caracteres que cooperem pouco para a discriminacdo do material avaliado,
diminuindo, méo-de-obra, tempo e custo despendidos na experimentacdo. Isso garantira a

escolha do carater mais adequado com a finalidade do melhoramento.



56

Informacdes sobre as médias e CV% dos grupos sdo base para formagao dos grupos, e
também auxilia 0 melhorista a detectar a divergéncia entre grupos (Tabela 5). O emprego do
método de otimizacio de Tocher, baseado nas distancias de Mahalanobis (D?), possibilitou a
formacdo de 4 a 10 grupos na area 1 e 2, com concentracao de aproximadamente 60% e 90%
das progénies em um unico grupo (grupo 1) na area 1 e 2, respectivamente (Tabela 5).

Os demais grupos foram formados por, no méximo, duas progénies para area 1. Existem
diferencas em relacdo a formacdo de grupos nas duas areas, o0 que decorre da divergéncia entre
as progénies devido aos efeitos do sistema de plantio consorciado com Dalbergia nigra e a
textura do solo. Essa diversidade, também, se deve a segregagdo genética ocorrida durante a
polinizacdo aberta, o fluxo génico entre os individuos e outros fatores, que proporcionam uma
grande variacdo genética entre os individuos dentro da populacdo (ASHLEY, 2010). Apesar
dos individuos pertencerem as mesmas progénies a contribuicdo efetiva da variancia aditiva,
dominancia, epistatica e epigenética sdo diferentes, para cada evento reprodutivo, e leva a
variagOes dentro de cada progénie.

A distancia de Mahalanobis, juntamente com método de aglomeracéo de Tocher, é uma
das metodologias mais acuradas para aglomerar, por critério de classifica¢do, os individuos,
genitores ou progénies em grupos. A acuracia desse método deve-se ao fato de serem usados
os valores genéticos preditos, ao invés de fenotipicos a partir das matrizes de variancias e
covariancias (RESENDE, 2007). Os grupos sdo 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 sdo usados no lugar dos valores fenotipicos,
contribuindo com a anélise das matrizes de variancias e covariancias dos valores genéticos, 0s
quais completam o componente de distancia de Mahalanobis e perimitem alta acurécia na
formacéo dos grupos pelo método de Tocher (RESENDE, 2007).
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Tabela 5. Médias gerais (M), coeficiente de variagdo (CV%) intergrupos e agrupamento de

Tocher a partir das Distancias Genéticas de Mahalanobis na &rea 1 para os caracteres: diametro

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

(DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm) estudados em progénies de C. trichotoma

em Linhares-ES.

Areal Médias para cada grupo
Grupos Progénies Total ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
P g 2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016

72421427

181222825
1 13296 14 5 18 0,74 41,36 1,83 0,28 465 299 042 5,07 3,46 0,56

16 29 30
2 91 2 070 46,44 1,79 032 455 261 049 495 3,04 0,60
3 310 2 087 4101 1,74 0,24 4,78 296 0,36 544 3,33 0,46
4 23 28 2 0,76 4057 195 034 4,19 3,06 043 527 349 0,61
5 11 1 066 4493 211 026 4,86 3,16 034 541 395 0,48
6 19 1 081 46,06 2,07 031 441 296 052 515 3,65 0,68
7 20 1 091 46,08 2,42 0,31 558 3,71 044 569 402 054
8 6 1 0,71 4491 185 024 561 3,32 053 591 381 0,71
9 17 1 089 4705 2,02 0,29 512 3,16 042 5,15 3,36 0,79
10 15 1 0,79 5438 203 0,34 579 351 041 6,47 401 0,49
M 0,76 42,81 188 0,28 4,74 3,03 043 522 351 0,57
CV(%) 62,08 55,11 47,1 72,7 58,3 46,61 72,01 5535 40,36 75,66
Total 30
Area 2 Médias para cada grupo
Grupos  Progénies Total ALT DCA ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV

P g 2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016

819727214

1112 2317

13322610
1 1465 16 1 29 27 0,77 36,33 1,87 0,31 353 254 052 392 299 0,55

30201828

22

2 25 1 058 3814 196 0,35 383 287 0,76 452 433 0,71
3 9 1 096 4276 235 046 391 285 0,89 421 329 0,95
4 15 1 082 3882 1,78 0,31 3,71 233 0,32 386 3,87 042
m 0,77 36,68 189 032 355 255 053 394 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: Proprio autor.
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Com a finalidade de se obter ganho genético nos ciclos subsequentes de melhoramento,
é recomendavel a selecdo de progénies em grupos de maior divergéncia, e que apresentem
maior desempenho produtivo. De maneira geral, cruzamentos entre individuos/progénies de
grupos divergentes sdo indicados. Para as progénies da area 1, devem ser conduzidos
cruzamentos entre os individuos do grupo 1 com a progénie do grupo 10, assim sucessivamente.
Na &rea 2, recomenda-se 0 cruzamento das progénies do grupo 1 com a progénie do grupo 4
(Tabelas 5). Esses cruzamentos e combinacgdes sdo indicados para a exploracdo de individuos
hibridos intraespecificos, em ciclos de melhoramento, visando o estudo detalhado dos efeitos
da heterose sobre os caracteres estudados. Nikles e Griffin (1992) relataram que a supremacia
hibrida pode acontecer a partir da heterose “per se”, epistasia ou complementaridade de
caracteres (efeito aditivo). Todos esses efeitos poderdo ocorrer entre individuos de grupos
divergentes (SANTOS et al., 2016). Quando o objetivo for a recuperacdo de genes dos genitores
(materno e paterno), o retrocruzamento deve ser preferencialmente realizado com genitores
mais similares geneticamente, com os individuos das progénies que apresentarem menor
distdncia 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 carater de
interesse econdmico, podera ser realizado a partir de cruzamentos de grupos divergentes. Esses
novos individuos que irdo compor o préoximo ciclo, poderdo ser superiores a média dos
parentais, seja a partir do efeito de heterose per se, complementaridade ou heterose funcional
(L1, HOWE; WU, 1998; LAMKEY, 1999). Tanto a heterose quanto a capacidade especifica de
combinacdo (CEC) entre dois pares genitores divergentes dependem da existéncia da
dominéncia no controle do carater e da presenca de divergéncia (FALCONER; MACKAY,
1996). Para os grupos de genotipos mais divergentes ha a possibilidade da avaliacdo da
capacidade geral e especifica de combinacdo dessas matrizes, bem como explorar a heterose
com base nos efeitos aditivos e dominancia, com enorme possibilidade de obter progénies mais
produtivas que seus parentais (TUSKAN, 1997; SANTOS et al., 2016).
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4.3.5 Andlise conjunta Interagdo Genotipo x Ambiente

O teste da razdo de verossimilhanca (LRT) para os efeitos progénies e progénie x local
ndo foi significativo para os caracteres diametro a 1,30 m do solo (DAP-2016) e altura de planta
(ALT-2016) (Tabela 6). Isso indica que ndo existem diferencas significativas das progénies
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 (h2) 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 andlise individual, devido aos efeitos de interacdo envolvendo as progénies. A
estimativa de herdabilidade ao nivel de médias de progénies (h?2,) foram altas (0,58- ALT-2016
e 0,61- DAP-2016) demostrando que a maior parte da variagdo total é de origem genética o que
conduziu a elevadas estimativas de acuracia (r;,) na analise conjunta (0,76- ALT-2016 e 0,78-
DAP-2016). Esses valores comprovaram o alto controle genético e eficiéncia de uma selecéo

geral envolvendo os dois experimentos, caso adote-se a analise conjunta como base.

Tabela 6. Estimativas de parametros genéticos e da interacdo genotipos x ambientes para 0s
caracteres: didmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016), altura de planta (ALT-2016) em progénies

de C. trichotoma em Linhares-ES.

Pardmetros Altura (m) DAP (cm)
hZ 0,02 (+0,01) 0,02 (+0,01)
h,zn 0,58 0,61
T3 0,76 0,78
Ci%n 0,01 0,01
rgloc 0,82 0,72
CV4i(%) 6,49 6,90
CV, (%) 43,91 39,48
K 3,46 5,57
LRT Progénie 1,83™ 1,80™
Progénie x Local 1,98" 2,93"™
Herdabilidade individual no sentido restrito (h2); herdabilidade da média de progénies (hZ, ); acuracia (ry,);
coeficiente de determinacdo dos efeitos da interacdo gendtipo x ambiente (CA,); correlagdo genotipica entre

progénies nos varios ambientes (r,;,. ); coeficiente de variagdo geneética aditiva individual (CVgi); coeficiente de
variacao residual (CV.); média geral (l); teste da razdo de verossimilhanga (LRT); ™ ndo significativo pelo teste
de qui-quadrado ( em nivel de 5% e com 1 grau de liberdade);.

Fonte: Préprio autor.
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O coeficiente da variagdo genética (CV,;) foi baixo apenas para os dois caracteres

(6,49%- ALT-2016 e 6,90%- DAP-2016). O coeficiente de variagao residual CV,(%) 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 0s

valores de acuracias em conjunto com o CV,(%). Os coeficientes de determinacéo da interagdo

gendtipos x ambientes (G x A) (Ciznt), que quantifica a parcela da variacdo total (fenotipica),
representada pela variacdo da interacdo GxA, apresentou valores baixos para todos os caracteres
(0,01).

As estimativas da correlacdo genotipica entre o desempenho das progénies e 0s
ambientes (rgjoc), foram de altas magnitude (0,82- ALT-2016 e 0,72- DAP-2016), confirmando
que ndo existe interacdo genotipo X ambiente para esses caracteres. Resende (2005) relatou que
a estratificacdo dos locais de plantio, no sentido de limitacdo das zonas de melhoramento,
permite que a interacdo GxA ndo seja problema para a selecdo, visto que esta sera descartada.
Verardi et al., (2009) estudando progénies de seringueira para selecdo de melhores genotipos
para producdo de borracha, observaram interacdo genétipo x ambiente de alta magnitude (0,39),
classificando como do tipo complexa (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Li et al. (2017)
fizeram uma revisdo da influéncia da GxA em espécies florestais, observando em geral um
impacto significativo da interacdo 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 hipdtese. Barker (1990) explicou que
0 efeito GXA sO pode ser detectado quando ha um nivel consideravel de estresse capaz de
produzir um nivel intenso de respostas de genotipos. Muitos estudos mostraram varidveis
climaticas como o principal fator para 0 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 realizacdo de plantios comerciais com a espécie, e avaliacbes em meia idade
de corte também deve ser considerado, visto que o efeito do ambiente temporario pode ser mais
expressivo que o0 permanente.

As areas deste estudo estdo expostas as mesmas condigdes climéticas. Provavelmente,
a diferenca na textura do solo néo foi suficientemente para levar uma resposta de diferenciadas
das progénies nos dois testes. Segundo Carvalho (2003), C. trichotoma € uma espécie exigente
em relacdo ao tipo de solo, se adaptando melhor em solos com fertilidade média a alta,

profundos, bem drenados e textura argilosa. Apos testar o efeito da interagdo interacdo genotipo
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x ambiente recomenda-se verificar o nivel de resposta ao estimulo ambiental e a manutencao

da produtividade frente a variagdo ambiental das progénies (MAIA et al., 2009).

4.3.6 Produtividade, estabilidade e adaptabilidade

A partir das analises de produtividade, estabilidade e adaptabilidade conjuntamente
verificou que as nove primeiras progénies (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 trés fatores conjuntamente (MHPRVG) (Tabela 7). Isto confirma a néo
significancia dos efeitos da interacdo gendtipo x ambiente. No ranqueamento das progénies
para produtividade, estabilidade e adaptabilidade, principalmente, entre as 15 primeiras
ocorreram pequenas alteracdes. Tais resultados mostram que as progénies com maior produgéo
também apresentaram comportamento mais estavel e melhor adaptabilidade, principalmente, se
for selecionadas somente as nove primeiras do ranqueamento (Tabela 7). Essa estabilidade é
oriunda da correlacdo de alta magnitude do comportamento genético das progénies, entre 0s
ambientes (ry,,.), 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 anuéncia no ordenamento
dos gendtipos. A utilizacdo desses resultados ou critérios de selecdo aferird um aprimoramento
na selecdo com base nos dois locais, e também estabelecera inferéncia de predi¢es mais
seguras sobre os valores genéticos, e simultaneamente, para produtividade, estabilidade e
adaptabilidade (PINTO JUNIOR et al., 2006; RESENDE, 2007).

Tabela 7: Selecdo das melhores progénies de C. trichotoma com base no didmetro a 1,30 m do
solo (DAP-2016) para estabilidade (MHVG), adaptabilidade (PRVG) e, simultaneamente, para
produtividade, estabilidade e adaptabilidade (MHPRVG).

Ordem Progénie MHVG Progénie PRVG PRVG*MG Progénie 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

[EEN
o

24 45,997 7 10,292 47,234 7 10,292 47,234
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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 09172 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

Fonte: Préprio autor.

As progénies mais produtivas, adaptaveis e estaveis foram: 2, 30, 2, 15, 4, 28, 25, 19 e
17. Se for considerado o ranqueamento das 30 progénies, pode-se afimar que o ordenamento
das mais MHVG e PRVG coincidem em apenas 40%. E as progénies 21, 30, 2, 15, 4, 28, 25,
19, 17, 24, 7, 20, 12, 3, 18 e 27 coincidem 95% com as progénies selecionadas pelo critério
MHPRVG. Tais métodos tém sido regularmente utilizados para mensurar e estudar a
estabilidade e adaptabilidade de diferentes espécies a locais com caracteristicas ambientais
distintas (SILVA, 2008; BORGES et al., 2009; VERARDI et al., 2009; MAIA et al., 2009;
ROSADOQO, et al., 2012).

4.4 Conclusdes

A variabilidade genética se faz presente entre progénies nos testes de C. trichotoma para
todos os caracteres quantitativos nas duas areas experimentais. VVariagdo genética consideravel,
principalmente para o carater altura e diametro a 1,30 m do solo, foi constatada nos dois locais

de implantacdo, indicando a possibilidade de ganho de selecdo para estes caracteres. Os
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coeficientes de variacdo genética e herdabilidade, principalmente em nivel de média de
progénies, evidenciaram alto controle genético.

Os testes de progénies apresentam altos ganhos com a selecéo (7,73 a 15,45%), portanto
individuos selecionados com alto desempenho em volume produtividade poderdo compor
pomares de semente e clonal, bem como sistemas de producdo. Para proxima geracao,
recomenda-se a introdugdo de novos materiais procedentes de povoamento comercial ou
populagdes naturais para minimizar a perda da diversidade genética e manter o nimero efetivo
populacional.

Existem correlagdes genéticas e fenotipicas positivas significativas para a maioria dos
todos os caracteres avaliados, principalmente, entre altura e DAP.

As interacBes gendtipo x ambiente nas duas areas distintas de plantio para altura e DAP
ndo sdo significativas, e as correlacfes entre as progénies nos dois ambientes foram altas.

Pelo método de agrupamento de Tocher, as progénies foram separadas em 4 a 10 grupos
na area 2 e 1, respecitvamente. Para programas de melhoramento, recomenda-se o cruzamento
entre progénies de grupos mais divergentes para priorizar o ganho na selecdo com a exploracéo

de cruzamentos de individuos com maior potencial produtivo.
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3) INTERACAO GE~NOTIPO X AMBIENTE DE PROGENIES DE Dalbergia Nigra
(VELL.) ALLEMAO EX BENTH

51 Introducdo

O Brasil possui uma das maiores areas com florestas nativas naturais e plantadas com
espeécies exdticas (MMA, 2007). O uso mdltiplo, principalmente carvao, papel e celulose, das
espécies madeireiras fizeram as taxas de produtividade do setor florestal brasileiro atingirem
altos niveis. O melhoramento genético florestal tem contribuido positivamente para gerar
florestas de alta produtividade e com qualidade para satisfazer a demanda industrial,
principalmente de celulose e carvdo. Mesmo com potencial econdmico 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 jacaranda-
da-bahia, jacaranda-preto ou cavilna, € comumente encontrada com 15 a 25 m de alturae 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 caracteristicas secundaria tardia a climax e exclusiva da Floresta
Ombréfila Densa (Floresta Atlantica) tem sua ocorréncia nos Estados da Bahia, Espirito Santo,
Rio de Janeiro e Séo Paulo, tolerante ao sombreamento leve a moderado na fase juvenil
(LORENZI, 1992; CARVALHO, 1997; REGO, POSSAMAI, 2003; RIBEIRO et al., 2011). D.
nigra é considerada uma arvore ornamental devido a 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 rustica
e se adaptar bem a terrenos secos (LORENZI, 2008).

O desenvolvimento de pesquisas, capazes de inferir sobre 0s parametros genéticos, as
associacOes entre 0s caracteres, e para as estimativas da diversidade genética e o efeito interacdo
genotipo x ambiente, podem contribuir para a economia de tempo e de investimento financeiro
em projetos de silvicultura, principalmente melhoramento genético, definicdo de clones ou
variedades para plantio em sistema de produgdo. A selecdo dos individuos superiores & média
produtiva se baseia nos valores genéticos aditivos das plantas-mées, que serdo recombinadas, e
também no valores aditivos dos genotipos que podem ser multiplicados a partir de mudas

seminais ou propagulos vegetativos (SPINELLI et al.,, 2015). Em um programa de
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melhoramento genético, a populacdo base deve apresentar variabilidade genética suficiente e
valores médios quanto aos caracteres produtivos de interesse econdmico a serem melhorados
(NEGREIROS et al., 2013). Em espécies nativas, como a D. nigra, a variabilidade genética é
muito expressiva nas primeiras geracdes de melhoramento. Assim, as estimativas das variaces
genéticas em diversos niveis de hierarquicos (procedéncias, progénies e individuos) dentro das
populacbes de melhoramento, em delineamento experimentas controlados, € uma das primeiras
etapas a serem realizadas para obtencdo de individuos mais produtivos. Apds o conhecimento
da magnitude e niveis de variacdo geneética existente para os diversos caracteres, bem como o
0s pardmetros genéticos, pode-se definir estratégias de melhoramento e conservacdo da
variabilidade genética para a populacdo. Portanto, a variacdo genética é a matéria prima do
melhoramento, e sem esta 0 ganho genético com a selecdo ndo sera 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 area de ocorréncia, ndo se deve desconsidera-los em programa
de melhoramento genético. O efeito da interacdo genotipo x ambiente (G xA) € estimado com
base em varios ensaios experimentais da mesma populacdo. A GxA existe quando 0s genotipos
(progénies) respondem de maneira diferenciada geneticamente em condigbes ambientais
distintas (COSTA e SILVA, et. al., 2006). Os gen6tipos influenciados pela interacdo genétipo
X ambiente tem como consequéncia desempenhos diferentes nos ambientes considerados, e que
representam variacdes qualitativas ou quantitativas na expressao do fenotipo (LYNCH,
WALSH, 1998; MEYER, 2009, PIGLIUCCI, 2005; FORDYCE et al., 2006). Existem vérias
metodologias aplicadas para estimar este efeito, como: regressdo, regressdo bisegmetanda,
AMMI, etc.

Diante do contexto, o presente trabalho teve como objetivos: i) estimar a variabilidade
genética e a interacdo gendtipo x ambiente de dois testes progénies de D. nigra a partir de
caracteres quantitativos; ii) Propor diferentes intensidades de selecdo visando a selecdo de
genotipos mais produtivos para madeira; e iii) Estimar as correlagdes genéticas e fenotipicas
entre 0s caracteres quantitativos, iv) estimar a diversidade genética e o tamanho efetivo
populacional apos a selecéo, v) Ordenar as progénies com base na produtividade, estabilidade

e adaptabilidade considerando duas areas de plantio.
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5.2 Material e Métodos

Material

Dois testes foram implantados em Linhares-ES em duas condic@es edaficas diferentes.
Sementes de 30 arvores-mées de D. nigra foram coletadas na reserva da Empresa Vale e em
pequenos fragmentos florestais, localizados entre os municipios de Soretama, ES, a
19°1122,91" S, 40° 5'50,48" W, e Linhares-ES, a 19°23'40,71" S, 40° 3'51,40" W (Apéndice
1A e 2A). A caracterizacdo edafocliméatica do municipio de Linhares-ES encontra-se na zona
natural de terras quentes, planas e secas. O clima do municipio, segundo a classificagdo de
Koppen- Geeiger € Af, sendo clima tipo tropical quente itmido com chuvas no verao e inverno
seco. O indice pluviométrico é de 1.193 mn/ano e temperatura média de 23,4 °C, sendo a
maxima de 32 °C e a minima de 19,6 °C (INCAPER, 2013). Quanto ao relevo, 85,8% do
municipio é plano e 14,2% acidentado. A sede do municipio esta situada a 58 m de altitude
(INCAPER, 2013). A precipitacao 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: Precipitacdo mensal acumulada para o municipio de Linhares-ES a partir de janeiro
de 2014 a dezembro de 2016.
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Fonte: Proprio autor.

Os testes de progénies foram instalados em junho de 2012, na base fisica da empresa

Vale Rio Doce em Linhares-ES (Figura 9), consorciados com 30 progénies de C. trichotoma
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procedentes do mesmo local. A disposicéo 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 repeticbes nas areas 1 e 2,
respectivamente (Apéndice 4A). Os espacamentos 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 éareas 1 e 2,
respectivamente. A classificacdo do solo para a regido é: latosolo vermelho escuro eutrofico
argiloso (PANOSO, 2002).

Figura 9: Localizacdo area 1 e 2, Linhares-ES.
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Fonte: Google Maps (2017).

Figura 10: Caracterizacdo solo area 1 (arenoso), Linhares-ES.
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Fonte: Aguiar (2018)


https://www.infoteca.cnptia.embrapa.br/infoteca/browse?type=author&value=PANOSO%2C+L.+A.
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Foto: Aguiar (2018)

Coleta de dados para andlise estatistica dos caracteres quantitativos

Todas as arvores das areas 1 e 2 foram avaliadas para os seguintes caracteres: diametro
a 1,30 m do solo (DAP-cm), didametro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura
total de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivéncia (SOB-%). As
avaliacdes foram realizadas durante os trés primeiros anos apés 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 auxilio de um hipsémetro e a APV com régua graduada.

5.2.1 Andlise individual e estimativa de componentes de variancia e parametros genéticos

Para estimar do componentes de variancia, parametros genéticos e realizar analise de
deviance, bem como para predizer os valores genéticos aditivos e genotipicos foi adotado o
método genético-estatistico REML/BLUP (maxima verossimilhanca restrita / melhor predicdo
linear ndo viciada). Este método é aplicado, principalmente, em conjuntos de dados
desbalanceados. Todas as analises foram efetuadas no software genético-estatistico SELEGEN-
REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007a). O modelo estatistico 95 foi aplicado nas
analises individuais para cada area, o qual contempla os seguintes efeitos: progénies de meias-
irmas, blocos completos ao acaso, uma planta por parcela, um so6 local e uma Unica populagédo
(RESENDE, 2007a). Onde 0 modelo matematico é descrito, como:

y=Xr+Za+te,
onde: y é o vetor de dados, r € 0 vetor dos efeitos de repeticao (assumidos como fixos) somados

a média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como
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aleatorios), e é o vetor de erros ou residuos (aleatorios). As letras maiusculas representam as

matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.
As equactes de modelo misto sdo:

§§ 7'7 + A (a2 /aé)”b]

Estimador ML
Segundo o modelo apresentado e o algaritimo EM, os estimadores para obtencéo de 2 e 62 (
SCHAEFFER, 1976 citado por RESENDE 2002)

>

=ly'y-b"X'y—a'Z'y]/N

_ [A,A a+ a2 tr [Z Z+A™ (aa)_l]l

Na= numero de elementos aleatdrios (individuos)
tr = operador traco matricial.
N = ntmero total de dados;
A: Matriz de parentesco genético aditivo

Assim, a partir de um valor de 62 /o2 estima-se b e @ pelas equacBes de modelo mistos,
0s quais sdo usados para obtencdo de novas estimativas de o2 e 2. Repete-se este
procedimento até a convergencia para valores estaveis. A velocidade de convergencia é tanto

maior quanto mais acertada (proxima da verdadeira) for a informacdo inicial utilizada.

Estimador REML

Para 0 mesmo modelo, o algoritmo EM conduz aos seguintes estimadores de o2 e 62 (
HARVILLE, 1977; MEYER, 1989; citados por RESENDE 2002).

62 = [y'y—b' X'y —a'Z'y]/IN - r(X)]
62=[a'Ata+ a2 tr C**]IN,
em que:
r(X): posto ou nimero de colunas linearmente independentes de X.

o 612] IXX le )

szedeforma[ c2217|Z'X Z'Z+ A7 (a)
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Os componentes de variancia interagem nas equacfes de modelo misto até a

convergéncia, conforme descrito para 0 método ML.

Os parametros geneticos estimados foram (RESENDE, 2002):

I.  Herdabilidade no sentido restrito

o0&

hz =

Il.  Herdabilidade média das progénies

hz _ [1 + (n - 1)pa]h621
™14 (n—1(pgh2)

pq. € a correlacdo genética aditiva intraclasse entre individuos, n é o niumero de plantas por

parcela, h2 herdabilidade no sentido restrito

I1l.  Acuracia

n

Tia = |7 2%
4—h

n+ ( “)

hg

em que n é o numero de plantas por parcela

IV.  Variacdo fenotipica individual
6f2 = 62+ 67
V.  Coeficiente de variacdo genética individual

_100.,/52

CVgi = —

u media geral.

VI.  Coeficiente de variacdo genética entre progénies

J0,2552

cVv,, = 100.
gp L

wu média geral.

VII.  Coeficiente de variagdo experimental

G2+62)/n

\/(0,75
CV, = 100. -
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em que n é o0 nimero de plantas por parcela; e u média geral.
5.2.3 Estimativas de correlacdes genéticas e fenotipicas

As associagdes genéticas e fenotipicas entre os caracteres avaliados em todos 0s anos,
foram estimados. Essas correlagdes genéticas e fenotipicas foram obtidas pelo método
REML/BLUP (RESENDE, 2002).

A correlagdo genética rgentre os caracteres foi estimado por:

A

. cov,,,,
g ~ ~
Sax)Zaly)

Onde: COV,,) covariéncia genética aditiva entre x e y, &, .
: componente de variancia

A

Zot O - A - Ly L
genética para o x, ) variancia genética aditiva para o y.

A correlagdo fenotipica r entre dois caracteres foi estimada por:
COVi(xy)

- ~2 A2
\/J 0% 1(y)

onde: COVf(ny) covariancia fenotipica aditiva entre o x e y, &,(,, componente de variancia

Fe

genetica aditiva para o x, &,, componente de variancia genética aditiva para o y.

Os erros padrfes e a significancia para as correlagdes genéticas e fenotipicas foram
estimados a partir do software GENES® (CRUZ, 2006). O grafico dos resultados das
associacfes entre variaveis 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 selecdo

Com a finalidade de selecionar 0s genotipos e progénies superiores para as geragoes
subsequentes de melhoramento, em plantios comerciais e pomares clonais, foram simuladas
oito intensidades de selecéo: 2,5%, 5%, 7,5, 10%, 12,5%, 15%, 17,5% e 20%, correspondendo:
25, 50, 75, 100, 125, 150, 175, e 200 individuos na area 1; e 22, 44, 66, 88, 110, 132, 155, e

177 na &rea 2, respectivamente. As sele¢fes foram baseadas nos ordenamentos dos valores
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genéticos individuais (BLUP). Foram considerados trés estratégias de sele¢do: na primeira, a
selecdo foi realizada considerando ranqueamento individual dos valores genéticos aditivos
predito de cada local separamente; na segunda considerou-se o ranqueamento individual
(BLUP) das duas areas de plantio conjuntamente; na terceira foi considerado o ranqueamento
das progénies obtido a partir das andlises conjuntas e de produtividade, estabilidade e
adaptabilidade. A selegéo aplicada foi entre e dentro de progénies. Entre progénies foi aplicada
somente uma intensidade de selecdo (16 progénies) e dentro foram aplicadas varias intensidades
de selecdo (1, 2, 4, 6, 8, 10, 15 e 18 individuos de cada progénie).

Foi realizado analise de ganhos na selecdo com sobreposicao de geracdo para o carater
DAP-2016 com a selecéo das 30 progenies.

O carater considerado na selecdo foi o DAP avaliado no ano de 2016. O ganho genético

foi estimado, em porcentagem, pela expressao:

Gs (%) = %x 100

Em que: a corresponde ao valor genético aditivo do individuo selecionado e x corresponde a

média geral do experimento para o carater DAP-2016.

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

Ne = (@N ¢ K )/lks +3+(0% ki )| em que: N, : nimero de progénies selecionadas; K, : nimero

médio de individuos selecionados por progénie; oy : estimativa da variancia do niimero de

individuos selecionados por progénie.
A diversidade genética (D), apos a selecdo, foi quantificada conforme Wei e Lindgren

(1996), citados por Resende (2002): D = Nef/Nfo, em que: 0 <D <1 ; Nfo : numero original de

- - . A n . 2
progénies, Ner: nUmero efetivo de progénies selecionadas, dado por: Ng; = (Zkf ) /zk? .

5.2.5 Divergéncia Genética e agrupamento de Tocher

A divergéncia genética entre as progénies foi estimada por meio da Distancia
Generalizada de Mahalanobis (D?). Para dados quantitativos, essa analise é a mais indicada,
pois considera as matrizes de variancias e covariancias residuais existentes entre os caracteres
mensurados. A Distancia Generalizada de Mahalanobis (D? :Dﬁ.) é descrita pela expressao
(CRUZ, CARNEIRO, 2003):

D =8y'8
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em que:

Dﬁ = distancia de Mahalanobis entre os gendtiposiei’;

d'=[dy, do, ,,,, dv], sendo dj = Yij — Yiy;

Wy = matriz de variancias e covariancias residuais;

Yij = média do i-ésimo gendtipo em relacdo a i-esima variavel,

Apos a obtencdo da matriz de distancia (D?), foi realizada a anélise de agrupamento

pelo Método de Otimizagdo de Tocher, descrito por Cruz e Regazzi (2001), no qual se adota o
critério de que a média dos valores de D? (intracluster) deve ser menor que os valores de D?
(inter-cluster). A divergéncia genética foi obtida pelo método REML/BLUP, empregando-se 0
software genético-estatistico SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2007). A contribuicdo dos
caracteres para a formacdo dos grupos foi obtida com o uso do programa computacional
GENES (CRUZ, 2006).

5.2.6 Interacdo Gendtipo x Ambiente (G x A) e andlise de estabilidade, produtividade e
adaptabilidade

Para estimar a interacdo genotipo x ambiente foi realizada a andlise conjunta
considerando os dois locais utilizando o procedimento REML/BLUP (maxima verossimilhanca
restrita/melhor predicdo linear ndo viciada), empregando-se o software genético-estatistico
SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2007). Pelo método, a estabilidade satifaz a Média
Harmonica dos Valores Genotipicos nos locais (MHVG), a adaptabilidade refere-se a
Performance Relativa dos Valores Genotipicos em relacdo a média de cada local (PRVG) e a
estabilidade, adaptabilidade e produtividade simultaneamente (Altura e DAP), corresponde a
Média Harménica da Performance Relativa dos Valores Genotipicos (MHPRVG).

Para isto foi usado o0 modelo 54:
y=Xr+Zg+Wi+e
Em que y vetor de dados, “r” vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos)
somados a média geral, g vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios), “i”” vetor
dos efeitos da interagdo genotipos x ambientes (aleatdrios) e e vetor de erros ou residuos
(aleatdrios). As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos
efeitos. O vetor r contempla as medi¢Ges em todas as repeticdes nos varios locais e ajusta

simultaneamente para todos esses efeitos e suas interagdes (RESENDE, 2007).
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A herdabilidade individual no sentido restrito (h2), herdabilidade média de progénies
(h2,), acuracia (7;,), coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CVy;) e coeficiente de

variacado residual (CV,) foram estimados:

a) Coeficiente de determinacao dos efeitos da interagdo genétipo x ambiente

~2
éz _Gint
int — A2

Og

o7, € avariancia da interagdo entre genétipos e ambiente.

b) Correlacdo genotipica entre progénies nos varios ambientes
Ga

A2 A2
o4 + Oint

Tgloc =

oi, € avariancia da interagdo entre genétipos e ambiente.

5.3 Resultados e Discussao

5.3.1 Analises de deviance individual e estimativa de parametros genéticos

Nas andlises de deviance foram observadas diferencas significativas (p<0,01) entre as
progénies para todos os caracteres quantitativos avaliados nas duas areas, exceto para o carater
sobrevivéncia (SOB-2013 e SOB-2014) na area 2 (Figura 12). Se uma proporg¢ao consideravel
dessa variacdo for devido ao efeito genético e ndo ambiental, esses testes contribuirdo
significativamente para os programas de melhoramento e conservacdo genética dessa espécie,

bem como para formacao de areas de producdo de sementes para atender diversas finalidades.

Figura 12: Resultados da analise de deviance para os caracteres de crescimento: diametro a
1,30 m do solo (DAP-cm), diametro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura total
de plantas (ALT-m), altura do primeiro verticilo (APV-m) e sobrevivéncia (SOB-%) em testes
de progénie de D. nigra em Linhares-ES.
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Nota: LRT: Teste da razdo de verossimilhanga; %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 = ndo significativo.
Fonte: Prdprio autor.

A taxa de sobrevivéncia nas duas areas foi alta (Figura 13), e algumas arvores ja
iniciaram a producao de sementes, 0 que sugere uma boa adaptacao das progénies nas condi¢des
locais do experimento. Geralmente, as espécies nativas apresentam uma taxa de mortalidade
acima de 50 % em sistemas de producdo. A coleta de sementes realizadas de maneira
inadequada, apenas poucas arvores sdo amostradas, pode ser o principal razao desses resultados
(informag&o pessoal). Porém, em ensaios experimentais, com pouco investimento em manejo,
esses resultados tém sidos proximos aos obtidos no presente trabalho para essa espécie. Moraes
et al. (2013) relataram alta taxa de sobrevivéncia para Jacaranda cuspidifolia, variando de
94,1% a 95,9% (24 e 12 meses de idade respectivamente).

Figura 13: Taxa de sobrevivéncia (SOB-%) nas duas areas de plantio, testes de progénie de D.

nigra em Linhares-ES.
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Fonte: Préprio autor.

A area 2 apresentou as maiores médias para o carater ALT (2013 = 1,14 m, 2014 = 2,68
m, 2015 = 3,79 m e 2016 = 4,32m). A area 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 area nao estava dentro do padrdo normal de desenvolvimento da espécie. Em varios
individuos observou-se que a parte apical do tronco, assim como os galhos, encontravam-se
retorcidos. Acredita-se que as condicOes edaficas do local de plantio pode ter contribuido

efetivamente para esses resultados.
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Pode-se afirmar que o teste da &rea 2 esta em plena competicdo 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
diametro médio de 7,66 cm. A espécie Jacaranda cuspidifolia em consércio 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
espeécies nativas € muito lento no geral, porém os resultados obtidos no presente trabalho estéo
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 acurécias foram altas para todos os caracteres nos dois testes (ALT-
2013=10,95, area 1 e 2), mesmo com os altos valores do CVe ( APV-2016= 67, area 1 e 95APV-
2015= 49,22, area 2). O modelo experimental adotado, de uma planta por parcela, contribiu
para aumentar a acuracia e as estimativas dos parametros genéticos (Tabela 8), além de facilitar
o disposicdo espacial das plantas no desbaste seletivo. Isso leva a confiabilidade maior nas
estimativas dos parametros genéticos. Por outro lado, esse modelo tende a gerar elevados
coeficientes de variacdo experimental em relacdo aos modelos de varias plantas por parcela
Resende (2002). Resende e Duarte (2007) recomendam ndo considerar esse parametro apenas
para inferir sobre a precisdo do modelo experimental adotado. O coeficiente de variacéo

experimental (CV, %) foi considerado alto para o carater APV-2015 (67,95%) na area 1, e 0

carater que deteve menor valor para esse coeficiente foi 0 ALT-2014 (28,22%, area 1). Tais
resultados, confirmam que o controle experimental ndo deve ser baseado somente no CVe, a
acuracia alta também infere precisdo nas estimativas dos parametros genéticos (RESENDE;
DUARTE, 2007). O carater ALT-2013 apresentou alto valor de CV, % para ambas as areas

(0,50 e 0,48 na area 1 e 2). O coeficiente de variacado relativa mede a relacéo entre o coeficiente
de variacdo genética e o coeficiente de variacdo ambiental. De acordo com Vencovsky (1987)
quanto maior valor desse parametro maior possibilidade de atingir ganhos de selecéo, visto que
0 carater estara em maior controle genético.

A existéncia de variabilidade genotipica entre progénies (CV ,, %) foi detectada para

todos os caracteres nas duas areas de avaliagdes variando de 29,47% para APV-2014 (Area 1);
e a menor variacdo genotipica entre progénies foi de 6,87% para ALT-2016 (Area 1). Essa
variacdo foi validada pelo fato das estimativas de coeficiente de variagcdo genética individual (

CV; %) serem superiores a 7% (RESENDE, 2002). Os coeficientes de variagGes genéticas e

genotipicas sdo responsaveis por indicarem a existéncia de variabilidade genética e



84

possibilidade de se alterar determinada carater por meio da selecdo, e sdo estimados levando-
se em consideracdo a média obtida para o carater avaliado (RESENDE, 1999).

As herdabilidades individuais no sentido restrito e a média de progénies foram altas
para todos os caracteres. As herdabilidades em nivel de média de progénies foram superiores
as herdabilidades individuais no sentido restrito e dentro de progénies. I1sso normalmente
ocorre, porque os efeitos ambientais da herdabilidade em nivel de média de progénies, diferente
da individual, s@o minimizados pelo numero de repeticbes e de plantas por parcela
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1994). Assim, a selecdo com base nas herdabilidades da média
de progénies significaria maiores ganhos genéticos (ROYCHOWDHURY, TAH, 2011,
MACEDO et a., 2015).

Tabela 8. Estimativa de parametros genéticos e média para os caracteres: diametro do fuste a
1,30 m do solo (DAP), didametro da altura do coleto a 30 cm do solo (DAC), altura total de
plantas (ALT), altura do primeiro verticilo (APV), em testes de progénie de Dalbergia nigra

em Linhares-ES.

Area 1
ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016
(m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m)
2 074 031 029 059 024 025 036 027 022 022
(+0,15) (£0,09) (20,09) (£0,13) (+0,08) (£0,08) (0,10) (+0,09) (+0,07) (20,08)
2
:‘m 091 077 076 08 072 073 08l 074 077 072
g\a/ 095 088 087 094 08 08 089 08 083 083
6 3815 2734 2175 5893 219 1807 4492 2245 1374 32.93
CVgp 1008 1367 1088 2947 1095 904 2246 1128 6,87 1646
CVe 3072 4659 3865 4205 4316 3491 3507 4174 2822 67,95
CVi 048 029 028 042 025 02 031 026 024 024
s 098 393 243 036 441 359 056 554 424 074
Area 2
ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016
(m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m) (cm) (m) (m)
X 080 043 034 052 042 035 043 045 037 038

22
hn

(+0,16) (£0,12) (0,10) (£0,13) (#0,12) (£0,11) (#0,12) (0,12) (+0,11) (x0,11)

0,91

0,81

0,76

0,83

0,8

0,77

0,81

0,81

0,77

0,78
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N 095 094 087 0,91 0,92 0,88 0,93 0,91 0,88 0,88
Cvy 3701 3122 2311 5162 2988 2147 3449 3004 2015 3254
CVyp 185 1561 1156 2581 14,94 10,74 17,24 1502 10,07 16,27
CV. 36,89 44,7 3763 4745 4318 346 4922 4218 31,43 49,58
CVv, 051 0,35 031 0,38 0,35 0,31 0,35 0,35 0,32 0,32
m 1,14 3,74 2,68 0,43 3,94 3,79 0,73 4,58 4,32 0,88

A2 apge . ge = - e _A2 -y JO H AL PR . .
ha herdabilidade individual dos efeitos aditivos; hm herdabilidade da média de progénies; réa acuracia; CVgi % coeficiente de

variacdo genética aditiva individual; cVv coeficiente de variacdo genotipica entre progénies; cvV % coeficiente de variacéo
e/

gp %

experimental; cVv coeficiente de variacdo relativa; ) média geral. Resultados das analises de variancia na tabela 19.
r

Fonte: Préprio autor.

5.3.2 Estimativas de Correlagdes genéticas e fenotipicas

No geral, as correlacdes genéticas e fenotipicas entre os caracteres de crescimento ao
longo dos anos foram positivas e significativas. As correlacBes entre o carater APV e os demais
caracteres foram baixas, porém significativas. Esse carater APV deve ser considerado quando
0 objetivo da selecao for volume de madeira solida para serraria. Esses resultados inferem que
a selecdo indireta contribuira positivamente para os caracteres selecionados, e que a resposta
sobre o ganho sera proporcional ao nivel de associacdo expresso na relacdo genotipica e
fenotipica. O carater sobre selegdo DAP-2016 esta fortemente (0,90-Area 1 e 0,94-Area 2)
correlacionado com 0 ALT-2016 (Figura 14). Ganhos indiretos em DAP, altura total, e também
na producédo de volume de madeira poderéo ser obtidos. O carater DAP-2016 foi considerado
na selecdo por expressar maiores estimativas dos pardmetros genéticos e alta correlagdo com
outros caracteres.

A selecdo precoce podera ser adotada para essa espécie, principalmente, para a producéo
de madeira, pois existem correlac@es significativas entre tais caracteres em diferentes idades,
viabilizando a eficiéncia deste tipo de selecdo. Além disso, a grande variacdo genética
encontrada para estes caracteres € um fator que contribui para o sucesso deste método. Porém,
deve-se ressaltar que para producdo de madeira para serraria, outros caracteres devem ser
priorizados, como a densidade da madeira, a forma do fuste, etc. Esses serdo melhor
mensurados na idade adulta, especificamente, quando iniciar a producdo de lenho tardio.
Portanto, a avaliacdo desses caracteres, bem como a correlacdo com o0s caracteres de
crescimento deve ser priorizados em idades mais avancadas. As estimativas de correlagdes entre

esses caracteres, como realizadas no presente trabalho, serdo imprescindiveis para a predicdo
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do desempenho, caracterizacdo das arvores na fase adulta e na defini¢do da idade para se aplicar
a selecdo precoce, 0 que podera levar a reducdo do tempo de cada ciclo de selecdo
(BELTRAME et al., 2012). Assim, para essa espécie que se tem poucas informacdes a respeito
esses parametros, sugere-se realizar novas mensuragdes para caracteres silviculturais até a idade

de corte.
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teres: didmetro & altura do
rticilo (APV-cm) em testes

Figura 14: Estimativas das correlacdes genéticas (rg, ac ) e fenotipicas (rs, abaixo da diagonal) entre os carac
peito (DAP-cm), altura total de plantas (ALT-m), diametro a altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm), altura do primeiro ve
de progénie de D. nigra em Linhares-ES.
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5.3.3 Estimativas de diversidade genética, tamanho efetivo populacional e ganho esperado com
a selecdo

As estimativas de ganhos com a selec¢éo para DAP aos quatro anos de idade em ambos
os locais resultaram em valores elevados de 12,77% (&rea 1) a 23,85% (area 2) com aplicagéo
das intensidades de 2,5% e 20% (Tabela 9). Os ganhos genéticos com selecédo estdo em funcéo
da presséo de selecdo aplicada, do grau de herdabilidade e variagdo genética. Verificou-se que
as pressdes mais altas levaram a maiores porcentagens de ganhos. Fatores especificos da espécie
podem alterar esses resultados com a idade da planta e o ambiente, e portando, esses parametros
devem ser estimados na idade que for realizar a selecdo. A area 2 demostrou maiores ganhos
na selecdo em todos os niveis de intensidades, juntamente, tendo os maiores valores para 0s
pardmetros que corroboraram com o0s ganhos, como a herdabilidade e os coeficientes de
varia¢Bes genetica (individual e entre progénies).

As intensidades de selecdo aplicadas na populacdo levaram expressiva perda de
tamanho efetivo populacional e diversidade genética, principalmente, as mais intensivas (2,5%)
em ambas as areas. Quando a selecdo de individuos tem por objetivo ciclos subsequentes de
melhoramento, a menor intensidade de selecdo (20%) deverdo ser adotados para evitar perda
excessiva de variabilidade genética, principalmente na primeira geracdo. O tamanho efetivo
populacional indicado como teto seletivo esta entre 30 a 60 (LEONARDECZ-NETO et al.,
2003). A reducdo da variabilidlade genética em um ciclo de melhoramento genético afetaria a
manutencao da aptiddo genética em uma populagio (SOULE et al. 1986).

Resende e Bertolucci (1995) e Resende (1999) relataram, que para manter a
variabilidade genética em cada ciclo de selecdo é importante manter um tamanho efetivo
populacional em torno de 50, evitando assim perdas de variabilidade e aumentando a
probabilidade de manutencdo de alelos favoraveis ao longo dos ciclos de selecdo e,
consequentemente, para que 0S progressos genéticos em ciclos continuos ndo fiquem
comprometidos. Para obter ganhos e manter um numero efetivo populacional dentro dos
nameros indicado por esses autores, aconselha-se selecionar individuos de todas as progénies

do teste para manter o numero de alelos favoraveis.



89

Tabela 9. Estimativas de ganhos individuais na sele¢do (GSi) no caréater didmetro a 1,30 m do

solo (DAP-cm), aos cinco anos apos o plantio em testes de progénies de Dalbergia nigra em

Linhares-ES.
Area 1
Par GS GS GSI  GS GS GSi GS GS
arametros
(2,5%) (5%) (7,5%) (10%) (12,5%) (15%) (17,5%) (20%)
A
if 30 30 30 30 30 30 30 30
P £
7 10 15 15 16 18 18 19
N 25 50 75 100 125 150 175 200
kf_, 357 501 501 666 781 833 972 1052
oy
501 2331 2861 4142 5869 7717 86,33 102,15
GS (%) 16,48 153 1472 1464 1435 1372 1355 12,77
A
:'3 1255 1577 2187 2521 2387 2913 3241 3435
015 018 024 026 028 029 032 034
Area 2
Dar GS GS GSI  GS GS GSi GS GS
arametros
(2,5%) (5%) (7,5%) (10%) (12,5%) (15%) (17,5%) (20%)
A
Tzrfﬂ 30 30 30 30 30 30 30 30
A £
10 13 14 15 15 18 20 21
N 22 44 66 88 110 132 155 177
kf? 221 338 471 586 733 733 801 842
(e
/ 511 925 2071 2711 41,01 4531 5311 6015
GS (%) 2385 2253 2182 2135 2109 1887 1856 17,63
N, 1172 1929 2181 2609 27.64 3198 3627 3813
B 017 024 025 028 029 034 037 0538

N, : n° de progénies do teste; N : n° de progénies selecionados; n: n° de individuos selecionadas; k f : n° médio

de individuos selecionados por progénie; o/, variancia médio de individuos selecionados por progénie; N, :
tamanho efetivo populacional; Gs(%): ganho na sele¢do; D: diversidade genética.
Fonte: Proprio autor.

A definicdo da intensidade de selecdo a ser aplicada em cada ciclo de
melhoramento deve ser contra a perda de alelos favoraveis, pela deriva genética ou cruzamentos
correlacionados, ao longo dos ciclos de selegéo. Para isso recomenda-se ao melhorista se basear

na formula N, h para calcular um nimero efetivo populacional eficiente, onde h é a raiz



90

quadrada do coeficiente de herdabilidade do carater sob selecdo (PEREIRA; VENCOVSKY,
1988). A formula pode ser aplicada na intensidade de sele¢do de 20% na area 1. Verifica-se que
para todas as intensidades realizadas considerando esse mesmo carater, principalmente para

20% com um N, de 34,35, o computo da formula N, .h ser& de 23,04, bem menor que o indicado
para selecdo recorrente (cada geracdo), minimo de N, 50. Porém, vale ressaltar que néo tem
um ndmero minimo e Unico de N, para recomendacdo da selecdo recorrente, pelo fato de que
a fixacdo de alelos favoraveis ao longo do ciclo nao esta em funcdo somente do N, , mas da

frequéncia alélica inicial e do coeficiente de selecdo em nivel de cada loco (AGUIAR, 2004).

Resende (2002) relatou 0 N, h para populacdo com pouco grau de melhoramento genético, com
intensidade de selegéo de 2% e uma herdabilidade de 0,40 o N, 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 selecéo recorrente, em longo prazo, o tamanho efetivo deve
ser elevado para evitar a perda aleatdria de alelos favoraveis, ao longo dos ciclos seletivos. Por

isso o critério de usar N, h € melhor do que somente o pardmetro N, .

A selecdo conjunta levando em considera¢do o ranqueamento dos individuos de cada
local ndo proporcionaram ganhos maiores em relacdo as selec@es realizadas em cada local. A
grande diferenca entre os dois métodos de selecdo apresentado foi o aumento da diversidade
genética e numero efetivo populacional (Tabela 10). Fortes pressdes de selecdo conduzem a
ganhos elevados, todavia pouco duradouros. No entanto, a selecdo branda tende a manter por
mais tempo a variabilidade genética porém com menor progresso (PINTO, 1995). Morais et al.
(2010) ao aplicarem a selecdo em Corymbia citriodora, considerando as informacdes da analise
conjunta, observaram ganhos em torno de 9% e 20% para altura e DAP, respectivamente. A
selecdo com base no comportamento médio das progénies também pode ser realizadas
considerando os dois locais, visto que ndo observou-se interacdo genotipo x ambiente para
este carater. Assim, a selecdo das 16 melhores progénies na analise conjunta, proporcionaram
ganhos efetivos e mantiveram um numero satisfatério do tamanho efetivo e de diversidade
genética (Tabela 10). A selecéo dos seis melhores individuos de cada progénie em cada area foi

a que proporcionou 0s maiores ganhos geneticos .
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Tabela 10: Selecdo dos individuos e progénies considerando as anélises conjunta da interacdo

genotipo x ambiente para carater DAP-2016, em progénies de D. nigra em Linhares-ES.

Selecdo com base no ranqueamento individual das duas areas de plantio

R GS) GS GS GS GS GS GS GS)
Parametros
(2,5%) (5%) (7,5%) (10%) (12,5%) (15%) (17,5%) (20%)
N fo 30 30 30 30 30 30 30 30
N 11 14 15 16 16 16 16 16
N,
N 25 50 75 100 125 150 175 200
k, 2,27 3,57 501 6,25 7,81 9,37 10,93 2573
crff 1,4 5,64 9,02 12,2 20,01 31,71 30,86 45 56
s (%) 14,98 15,11 14,32 14,01 14,53 13,51 13,95 12,91
N, 16,98 1536 14,32 1303 37,18 3807 41,76 4556
o) 0,31 0,33 0,37 0,41 0,43 0,45 0,53 0,55
Selecdo com base no ranqueamento das progénies na analise conjunta
\ GS, GS GS, GS GS GSi GS GS,
Parametros
(1 ind) (2 ind) (4 ind) (6 ind) (8 ind) (10 ind) (15 ind) (18 ind)
N 30 30 30 30 30 30 30 30
N,
Nf 16 16 16 16 16 16 16 16
N 32 64 128 192 256 320 480 576
k, 2 4 8 12 16 20 30 36
, 0 0 0 0 0 0 0 0
GS (%) 16,26 14,81 19,51 21,36 16,11 21,82 16,35 11,56
N, 15,86 36,11 4654 5122 5389 5565 58,18 59,77
0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 0,54 0,54
D

N, : n° de progénies do teste; N : n° de progénies selecionados; n: n° de individuos selecionadas; k f : n° médio
de individuos selecionados por progénie; o/, variancia médio de individuos selecionados por progénie; N, :

tamanho efetivo populacional; Gs(%): ganho na selegdo; D: diversidade genética, ind: individuos
Fonte: Proprio autor.

O ganho genético para o carater DAP-2016, envolvendo a sobreposicdo de geracdes,

também foi considerado visando identificar individuos da geracdo anterior com valor genético
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e genotipicos superiores aos das progénies (Tabela 11). Nesses casos, sdo realizadas uma
classificacdo por valores genéticos preditos, e 0s materiais superiores sdo incluidos no pomar
de sementes sem levar em consideracdo se pertencem a geracao atual ou anterior (RESENDE,
2002). Os 30 melhores individuos das duas geracdes foram selecionados com base no
DAP2016. Os genitores 56, 52 e 55 (area 1) e 56 e 53 (area 2), identificados por zero na coluna
de blocos, apreentaram os melhores valores genéticos. Por outro lado, verificou-se que
indiviiduos da geracdo atual tendem a ser melhores que aqueles da geracdo anterior, como
esperado, apesar dos genitores 56, 52 e 55 serem superiores a muitos individuos da geracéo
atual. Esses individuos poderiam ser mantidos na populacdo de melhoramento a partir da
propagacdo vegetativa. As proximas geracBes poderiam ser compostas de uma mistura de
individuos selecionados no experimento com algum parental superior (RESENDE, 2002). Para
esse situacdo, o ganho com essa selecdo foi de 21,36%, mantendo o tamanho efetivo
populacional de 51,22 e uma diversidade genética de 0,54. Roa et al. (2010) realizaram sele¢do
de individuos de erva-mate com base na sobreposicdo de geracao relatou superioridade de trés
genitores com a selecdo de 20 individuos. Neto et al. (2013), estudando pupunha, realizaram
selecdo de 25 individuos com base na sobreposicdo de geracdo e determinaram superioridade

de genitores em relacdo aos individuos.

Tabela 11: Valores genéticos preditos para o carater DAP-2016 com a selecdo dos 30 melhores
individuos com sobreposi¢do de geracdes em testes de progénies de Dalbergia nigra em Linhares-ES.

Areal Area 2
Nova
Ordem Rep Prog A Ganho  Média |Rep Prog A Ganho Nova Média
1 35 52 2,67 2,672 8,17 31 37 3,83 383 8,33
2 18 56 2,37 2,522 8,02 32 52 365 374 8,24
3 0 56 224 2428 7,93 30 56 2,88 345 7,95
4 25 56 2,222 2,377 7,88 0 56 259 324 7,73
5 38 52 2,15 2,333 7,83 34 52 254 310 7,59
6 20 52 2,00 2,277 7,78 3 56 242 2098 7,48
7 9 46 1,98 2,234 7,73 27 52 2,40 2,90 7,40
8 34 56 192 2,194 7,69 34 56 2,38 284 7,33
9 20 56 1,76 2,146 7,64 31 49 228 2,77 7,27
10 0 52 1,73 2,105 7,60 28 56 225 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 55 209 255 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 2,09 250 6,99
17 8 55 1,61 1,922 7,42 18 56 2,02 247 6,96
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18 8 52 160 1,904 7,40 23 58 196 244 6,94
19 2 52 159 1,887 7,39 27 53 190 241 6,91
20 13 52 1,53 1,869 7,37 25 42 1,89 2,39 6,88
21 24 44 152 1,853 7,35 10 49 189 2,36 6,86
22 28 44 152 1,838 7,34 0 52 189 234 6,84
23 2 50 150 1,823 7,32 17 53 1,86 2,32 6,82
24 13 46 150 1,81 7,31 8 52 186 230 6,80
25 11 56 1,50 1,797 7,30 13 46 1,86 2,28 6,78
26 6 55 150 1,785 7,28 24 56 1,85 2,27 6,76
27 0O 55 148 1,774 1,27 29 46 1,84 2,25 6,75
28 33 46 148 1,763 7,26 20 56 1,83 2,24 6,73
29 12 54 146 1,753 7,25 24 52 183 2,22 6,72
30 17 52 144 17743 7,24 4 55 181 221 6,70

Nota: Rep: Repeticdo; a: Valor genético aditivo predito; Prog: Progénie.
Fonte: Préprio autor.

5.3.4 Divergéncia Genética e agrupamento de Tocher

As divergéncias genéticas entre os pares de progénies de cada area foram estimadas com
base em todos os caracteres avaliados. As distancias maximas foram observadas entre as
progénies 39 e 55 (D? = 47,07 ) e as 9 e 15 (D? = 48,28 ) nas areas 1 e 2, respectivamente
(Tabela 12). Com base nesses resultados, poderéo ser selecionados os individuos das progénies
mais divergentes, e com maior desempenho produtivo e/ou maior valor genotipico para
realizacdo dos cruzamentos controlados. A identificagdo dos pares de progénies com maior
divergéncia genética contribuira para obtencéo de individuos mais produtivos. Esses devem ser
priorizados para a geracdo de hibridos intraespecificos mais heteréticos. Manfio et al. (2012)
relataram que quanto mais divergentes geneticamente forem os genitores maiores serdo as
possibilidades de aumentarem a variabilidade para a proxima geracao e de reorganizacdo dos
alelos com novas combinagdes favoraveis. Portanto, os cruzamentos entre individuos mais
distantes poderdo contribuir para diversas finalidades dentro de um programa de melhoramento.
Por outro lado, a aplicacdo de retrocuzamentos entre individuos dos grupos mais homogéneos,
menores distancias entre si, permite realizar a recuperagdo dos alelos perdidos durantes
cruzamento (DIAS, 1994; NASCIMENTO et al., 2014). Neste caso, as distancias minimas
foram observadas entres as progénies 31 e 36 (D? = 3,15) eas 12 e 7 (D? = 3,64) das areas 1 e

2, respectivamente (Tabela 12).
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Tabela 12. Matriz de distancias genotipicas Mahalanobis (D?) na area le 2 para os caracteres:
diametro a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura total de plantas (ALT-m), diametro a altura do
coleto a 30 cm do solo (DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), em testes de

progénie de D. nigra em Linhares-ES.

D? de Mahalanobis
Distancias Area 1 Distancias Area 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
Méaximo: 47,07 Progénies: 39 e 55 Méaximo: 48,28  Progénies: 9e 15
Minimo: 3,15 Progénies: 31 e 36 Minimo: 3,64  Progénies: 12e 7

Fonte: Prdprio autor.
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A quantificagdo da contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia genética
também foi estimada ap6s obtencéo da distancia genética (Tabela 13). I1sso permite identificar
quais as progénies que poderdo ser utilizadas nos cruzamentos controlados, bem como o carater
a ser priorizado na selecéo. Isto podera auxiliar na selecdo de progénies mais promissoras para

a finalidade definida.

Tabela 13. Contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia na area 1 e 2 para 0s
caracteres: diametro a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura total de plantas (ALT-m), didmetro a
altura do coleto a 30 cm do solo (DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm) em testes

de progénie de Dalbergia nigra em Linhares-ES.

Area 1 Area 2
Variavel Valor em % Variavel 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: Préprio autor.

Os caracteres APV-2016 e ALT-2014 foram o que mais contribuiram para a divergéncia
genética na area 1 e 2 (14,65% e 14,30%), repectivamente. Os demais caracteres tiveram
participacdo funcional na divergéncia das progénies. Singh (1981), baseado em D2 de
Mahalanobis, considera de menor importancia caracteres que expressam menor variabilidade.
Nesse caso, poderdo ser descartados os caracteres 0 DAC-2014 (area 1) e DAP-2015 (4rea 2)
que apresentaram menor contribuicéo para a divergéncia. Conforme Alves et al. (2003) e Correa
e Gongalves (2012), o grande interesse na avaliacdo da importancia relativa dos caracteres
reside na possibilidade de descartarem os que contribuam pouco para a discriminacdo do
material avaliado, reduzirndo a mao-de-obra, tempo e custo despendidos na experimentacao.
Isso garantira a escolha do carater mais adequado para o melhoramento.

Informacdes sobre as medias e CV% dos grupos séo base para formagdo dos mesmos, e

podem tambem auxiliar o melhorista a detectar a divergéncia entre eles (Tabela 14). O emprego
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do método de otimizagéo de Tocher, baseado pelas distancias de Mahalanobis (D?), possibilitou
a formacdo de trés e 11, com concentracdo de aproximadamente 90% e 56,65% das progénies
em um dnico grupo (grupo 1) na area 1 e area 2, respectivamente (Tabela 14).

Com a finalidade de se obter ganhos genéticos nos ciclos subsequentes de melhoramento
é recomendavel o cruzamentos entre as progénies que se encontrem nos grupos de maior
divergéncia e que tenham maior desempenho produtivo. Para as progénies da area 1, devem ser
conduzidos cruzamentos entre os individuos do grupo 1 com a progénie do grupo 3, assim
sucessivamente. Na area 2, recomenda-se que faca o cruzamento das progénies do grupo 1 com
a progénie do grupo 11 (Tabela 14). Os cruzamentos entre individuos dos dois testes também
podem ser priorizados, principalmente, entre os de maiores desempenhos.

Esses cruzamentos e combinagfes sdo indicados para exploracdo dos individuos
hibridos intraespecificos, em ciclos de melhoramento, visando o estudo detalhado dos efeitos
da heterose sobre os caracteres estudados. Dois termos séo usados na discussdo de modelos de
heterose; um deles é o chamado modelo de "dominancia", no qual os alelos recessivos em locus
diferentes sdo complementares no hibrido, e o segundo é o chamado modelo de
"superdominancia”, que postula que as interacdes entre diferentes alelos ocorrem no hibrido,
levando ao aumento do vigor (BIRCHLER, et al., 2010). O efeito de heterose € mais usual pela
utilizacdo da exploracdo dos efeitos de dominéncia (CHARLESWORTH; WILLIS, 2009). A
superioridade hibrida pode advir da heterose “per se”, epistasia ou complementaridade de
caracteres (efeito aditivo), todos esses efeitos poderdo ocorrer entre os individuos 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 (M), coeficiente de variagdo (CV%) intergrupos e agrupamento de
Tocher a partir das Distancias Genéticas de Mahalanobis na area 1 para os caracteres: diametro
a 1,30 m do solo (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), diametro do coleto a 30 cm do solo
(DAC-cm) e altura do primeiro verticilo (APV-cm), estudados em testes de progénie de D.

nigra em Linhares-ES.

Areal

Médias para cada grupo

Grunos Progénies Tota] ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
P 9 2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016

3455 434254

40 45 49 44 56

51 50 33 46 57
1 3503060cg 27 099 3956 243 036 443 360 056 558 425 0,74

48 47 52 41 38

53 37
2 3136 2 082 3452 229 032 383 322 045 475 393 075
3 35 1 101 3992 265 049 461 375 066 559 452 095
M 098 3932 243 036 441 359 056 554 424 074
CV (%) 43,36 4950 4101 74,56 4458 3596 73,79 4301 28,98 6989
Total 30
Area 2 Médias para cada grupo
Crunes Progénies Total ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
P g 2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016

34 55 43 54 36

44 51 50 33 46
1 creoagazar 17 115 3684 268 045 391 376 076 451 432 0,92

52 53

2 45 58 37 3 101 4104 267 037 427 394 065 507 448 0,74
3 40 41 2 113 3917 261 030 398 384 059 451 439 070
4 39 1 084 2450 198 040 326 349 068 369 384 084
5 42 1 117 4115 317 026 411 4,06 047 477 451 059
6 35 1 106 3549 256 050 355 332 071 395 369 087
7 38 1 098 4733 243 009 435 365 120 505 440 1,05
8 60 1 079 2496 204 032 255 280 052 330 334 067
9 32 1 106 3549 256 050 355 332 071 395 369 087
10 56 1 155 4942 324 056 517 444 076 613 4,94 094
11 49 1 084 2450 198 040 326 349 068 369 384 084
M 114 3748 268 043 394 379 073 458 432 0,88
CV (%) 40,55 47,84 4083 70,41 4612 37.70 51,76 4511 34.18 52,50
Total 30

Fonte: Préprio autor.
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Para a recuperacéo 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, podera ser realizado
cruzamentos de grupos divergentes (distintos). Esses novos individuos, que irdo compor o
préximo ciclo, poderdo ser superiores a média dos parentais, que 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 especifica de combinacéo (CEC) entre dois pares
de genitores divergentes dependem da dominéncia no controle do carater e presenca de
divergéncia (FALCONER; MACKAY, 1996). Para os grupos de gendtipos mais divergentes
ha a possibilidade de se avaliar a capacidade geral e especifica de combinacdo dessas matrizes,
bem como explorar a heterose com base nos efeitos aditivos e dominancia, com enorme

possibilidade da origem de progénies mais produtivas que seus parentais (TUSKAN,1997).

5.3.5 Andlise conjunta Interacdo Geno6tipo x Ambiente

O teste da razdo de verossimilhanga (LRT) foi siginificativo em nivel de progénies para
todos os caracteres. Porém, para o efeito interacdo genotipo x ambiente (progénie x local) ndo
foi observada diferenca para os caracteres didametro a 1,30 m do solo (DAP-2016) e altura de
planta (ALT-2016) em nivel 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 (h2) 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 nivel de médias de progénies (h2,) foram altas (0,79-ALT-2016 e 0,85-DAP-
2016), demostrando que a maior parte da variacdo total é de origem genética. Assim como na
analise individual, a acuracia (734) na analise conjunta foi alta (0,89- ALT-2016 e 0,92- DAP-
2016). Esses valores comprovaram o alto controle genético existente. Como a interacéo
genotipo x ambiente ndo foi significativa, os individuos selecionados nos dois testes poderdo

ser indicados para as duas areas experimentais.
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Tabela 15. Estimativas de pardmetros genéticos e da interacdo genotipos x ambientes para 0s
caracteres: didmetro a 1,30 m do solo (DAP-2016), altura de planta (ALT-2016), em testes de

progénie de D. nigra em Linhares-ES.

ALT-2016 DAP-2016
Parametros (m) (cm)
h2 0,06 (x0,01) 0,08 (x0,01)
hZ, 0,79 0,85
73 0,89 0,92
Ci, 0,01 0,01
rgloc 0,89 0,96
CVqi (%) 8,04 12,87
CV, (%) 29,78 42,28
H 4,25 5,01
LRT: Progénie 16,14™ 23,42™
LRT: Progénie x Local 1,02 0,18

Nota: herdabilidade individual no sentido restrito (h2); herdabilidade da média de progénies (h2, ); acuracia (r3,);
coeficiente de determinacdo dos efeitos da interagdo gendtipo x ambiente (CZ, ); correlagdo genotipica entre
progénies nos varios ambientes (r,,,. ); coeficiente de variagdo genética aditiva individual (CVgix); coeficiente de
variacao residual (CVes); média geral (u); Teste da razdo de verossimilhanga (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); ™ ndo significativo.

Fonte: Préprio autor.

O coeficiente de variagdo genética (CV,;) foi médio para os dois caracteres (8,04%-
ALT-2016 e 12,87%- DAP-2016). Essa variacdo genética indica que ha possibilidade de
selecdo entre genotipos. O coeficiente de variagdo residual CV,(%) foi alto para os dois
caracteres (29,78-ALT-2016 e 42,28-DAP-2016). Resende (2007) relatou que para a inferéncia
de uma forma mais precisa sobre a qualidade experimental, deve-se observar os valores de

acuracias em conjunto com o CV,(%).

Os coeficientes de determinacdo da interacdo genotipo x ambiente (Efnt) apresentou
valores baixos para todos os caracteres (0,01). As estimativas da correlagcdo genotipica, entre
o0 desempenho das progénies e os ambientes (410c) foram de grande magnitude, o que confirmar
a nao significancia da interacdo gendtipo x ambiente. Assim, 0 ranqueamento dos gendtipos
nos dois ambientes foi 0 mesmo, ou com poucas diferencgas de posicao das progénies. Portanto,
ha maior adaptabilidade e estabilidade genética dos individuos em diferentes regides (GAPARE
et al., 2010). Neste caso, tanto para a implantacdo de experimentos no melhoramento genético
quanto para plantios comerciais ndo serd necessario a estratificacdo dos locais de plantio, no

sentido de limitacdo das zonas de melhoramento, visto que a interacdo GxA pode ser
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desconsiderada RESENDE, 2005).. Nesses casos, como ndo houve interagdo GxA uma Unica
selecdo podera ser satisfatoria, nos dois locais, pois a alta correlagdo genética entre os dois
locais desponta que o gendtipo de melhor desempenho em um ambiente, tem a tendéncia a ser
melhor em outro (RESENDE, 2005).

5.3.6 Produtividade, estabilidade e adaptabilidade

Como a interagcdo gendtipo x ambiente ndo foi significativa, a correlacdo genotipica
entre o desempenho das progénies e os ambientes nos dois ambientes foi alta. Portanto, espera-
se um comportamento similar das progénies nas duas areas. Assim, nas analises do MHPRVG
verificou-se que as 30 progénies com 0s maiores valores genéticos para DAP-2016 foram
coincidentes para todos as andlises de produtividade, estabilidade e adaptabilidade (Tabela 16).
Tais resultados inferem que as progénies com maior producdo sdo também as que
apresentaramcomportamento mais estavel e melhor adaptabilidade. As progénies de modo geral
ndo apresentaram alteracGes no ranqueamento (Tabela 16). Essa estabilidade é oriunda da
correlacdo de alta magnitude do comportamento genético das progénies entre os ambientes
(F410c~ 0,96- DAP-2016) (Tabela 15). Isso sugere que os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG

oferecem anuéncia no ordenamento dos gendtipos. A utilizacdo desses resultados ou critérios
de selecdo afere um aprimoramento na sele¢do quando utilizado dois locais ou mais; e também,
estabelecem inferéncia de predicbes mais seguras sobre o0s valores genéticos, e
simultaneamente, para produtividade, estabilidade e adaptabilidade (PINTO JUNIOR et al.,
2006; RESENDE, 2007).

Para a estabilidade (MHVG), considerando o ranking das progénies, a coincidéncia com
o ordenamento verificado na analise conjunta foi de 100%. As progénies mais produtivas e
estaveis 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 tém sido regularmente
utilizados para mensurar e estudar a estabilidade e adaptabilidade de diferentes espécies a locais
com caracteristicas ambientais distintas (BORGES et al., 2009; MAIA et al., 2009; ROSADO,
etal., 2012; SILVA, 2008; VERARDI et al., 2009).
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Tabela 16: Selecdo das melhores progénies de Dalbergia nigra em Linhares-ES com base no
diametro a 1,30 m do solo (DAP-2016) para estabilidade (MHVG), adaptabilidade (PRVG) e
simultaneamente para produtividade, estabilidade e adaptabilidade (MHPRVG).

Ordem Progénie MHVG Progénie PRVG PRVG*MG Progénie 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 51151 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 47237 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 45713 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: Prdprio autor.
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5.4 Conclusdes

H& variabilidade genética entre progénies Dalbergia nigra para todos os caracteres
quantitativos avaliados nas duas areas experimentais.

Os testes de progénies tem altos ganhos com a selecéo (12,77% a 23,85%). As progénies
tiveram alta produtividade, e podem participar de programas de melhoramento genético com
ganhos promissores para formagao de pomares de sementes e plantios comerciais.

Hé perda significativa de diversidade genética com aplicacdo de intensidade de selecéo
entre 2,5% a 20%.

As correlacdes genéticas sao positivas e significativas entre todos os caracteres e nos
anos de avaliag0es.

A interacdo gen6tipo x ambiente nédo foi significativa, e a correlacdo genotipica entre o
desempenho das progénies e os ambientes foi alta.

As melhores progénies para o critério produtividade, também apresentaram maior
estabilidade e adaptabilidade.

Pelo método de agrupamento de Tocher as progénies foram separadas em trés e 11
grupos na area 1 e 2. Para programas de melhoramento, recomenda-se 0 cruzamento entre
progénies de grupos mais divergentes para priorizar o ganho na sele¢cdo com a exploracdo de

cruzamentos de individuos com maior potencial produtivo.
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APENDICE A - Localizag&o das matrizes de C. trichotoma e D. nigra

Tabela 17: Lista e localizacdo das matrizes marcadas e coletadas

Cordia trichotoma

Dalbergia nigra

N° mat. Lat. long. alt. N° mat. Lat. long. alt.
61388065 [ 7883441 | 49 311388902 (7887194 | 32
16388038 | 7882614 | 51 321394251 (7898934 | 32

51393076 | 7885843 | 52 331394314 7899075| 31
11393046 | 7885747 | 53 40 (386904 [ 7845945| 29
62388079 [ 7883121 | 68 41387872 (7845396 | 30
63387854 [ 7882734 | 56 42 (388038 | 7845300| 28
591385700 | 7882866 | 62 43(399822(7844310| 28
64386110 | 7884440 | 52 44 (385629 [ 7850265| 31
65386143 | 7884308 | 62 45365317 [ 7844969 | 36
66| 386088 | 7884116 | 64 46 (357846 7842110| 56
67386042 (7883994 | 63 47 356566 | 7840769 | 62
68386242 [ 7884143 | 61 48352845 (7894144 | 81
69386179 | 7884095 | 57 66352604 | 7841626 | 96
60381018 [ 7905480 | 77 49 (352690 ( 7841794 | 78
701380992 [ 7905264 | 65 50352492 | 7841487| 89
71381053 [ 7906115| 68 51351866 | 7840518 | 89
72388698 [ 7883605 | 46 521359801 | 7844444 | 96
73385983 [ 7884347 | 54 53355687 | 7845058 | 96
741385896 [ 7884275| 53 541352918 | 7845099 | 95
75385751 [ 7884149 | 45 61385879 | 7864078 | 30
76385666 | 7884074 | 54 341386701 | 7850630 | 32
77385942 (7883813 | 46 35387196 | 7850617 | 32

91380240 7909312 78 36386752 | 7850854 | 31
47 (381626 | 7907315| 77 371386628 | 7851658 | 31
48 (3811787906286 73 381386504 | 7851498 | 33
541381573 [ 7906023 | 83 391386118 7881088 | 32
55381615 [ 7906261 | 84 62386045 | 7865100 | 34
581390049 [ 7887612 | 85 63385971 7865185| 31

41393154 | 7885787 | 68 641385808 | 7851369 | 29
28 (4017107889294 | 46 65387464 | 7846952 | 35

Fonte: Elaboragdo do autor.
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Figura 15: Mapa com localizagéo das matrizes coletadas C. trichotoma e D. Nigra.
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Figura 16: Croqui area 1 Cordia trichotoma e Dalbergia nigra
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Fonte: Elaboracéo do autor.

Figura 17: Croqui area 2 Cordia trichotoma e Dalbergia nigra
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Tabela 18: Analise de variancia em progénies de C. trichotoma em Linhares-ES.

Area 1

ALT DAC ALT APV  DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016

0,0082 69,8588 0,1006 0,0001 0,8037 0,1528 0,0004 0,7104 0,1199 0,0030

Va
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
Area 2
ALT DAC ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016
Va 0,0502 49,2189 0,1197 0,0013 0,9704 0,3737 0,0290 1,1573 0,4411 10,0389
Ve 0,1556 349,6014 0,6301 0,0396 4,1431 1,2973 0,0939 4,7725 3,1131 0,0947
Vi 0,2058 398,8202 0,7498 0,0409 5,1135 1,6710 0,1229 15,9298 3,5542 10,1336
Va: variéncia genética aditiva; Ve: variancia residual; Vf: variancia fenotipica individual
Fonte: Elaboragdo do autor.
Tabela 19: Analise de variancia em progénies de Dalbergia nigra, em Linhares-ES.
Area 1
ALT DAC ALT APV  DAP ALT APV DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016
Va 0,1357 115,4785 10,2742 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 10,2092
Vf 0,1811 362,1007 0,9341 0,0717 3,8034 1,6605 0,1681 5,6532 15123 0,2688

Area 2

ALT DAC ALT APV  DAP ALT APV  DAP ALT APV
2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 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

\i 0,2101 303,5009 1,0799 0,0922 3,1278 1,8409 0,1435 4,0547 1,9819 0,2118
Ve: variancia residual; Vf: variancia fenotipica individual.

Nota: Va: variancia genética aditiva;
Fonte: Elaboragdo do autor.



