\WVA

A
AV#X#‘ UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA ) FC .q
u nes ‘JULIO DE MESQUITA FILHO” \
Campus de Botucatu FACULDADE DE CIENCIAS AGRONOMICAS

UNESP | BOTUCATU

MATEUS CHAGAS ANDRADE

ESTRATEGIAS DE MELHORAMENTO EM Eucalyptus pellita F. MUELL A PARTIR
DA DISTANCIA GENETICA

Botucatu
2020






MATEUS CHAGAS ANDRADE

ESTRATEGIAS DE MELHORAMENTO EM Eucalyptus pellita F. MUELL A PARTIR
DA DISTANCIA GENETICA

Dissertacdo apresentada a Faculdade de Ciéncias
Agronémicas da Unesp Campus de Botucatu, para

obtencao do titulo de Mestre em Ciéncia Florestal.

Orientador: Prof. Dr. Evandro Vagner Tambarussi
Coorientadora: Dra. Aline Cristina Miranda

Fernandes

Botucatu
2020



Andrade, Mateus Chagas

Estratégias de melhoramento em Eucalyptus pellita F. Muell a partir
da distancia genética / Mateus Chagas Andrade. -- Botucatu, 2020

75 p. : tabs., fotos, mapas

A553e

Dissertacdo (mestrado) - Universidade Estadual Paulista (Unesp),
Faculdade de Ciéncias Agrondmicas, Botucatu

Orientador: Evandro Vagner Tambarussi

Coorientadora: Aline Cristina Miranda Fernandes

1. Melhoramento genético. 2. Eucalyptus pellita. 3. Analise por
agrupamento. 4. Analise multivariada. I. Titulo.

Sistema de geracdo automatica de fichas catalograficas da Unesp. Biblioteca da Faculdade de
Ciéncias Agronémicas, Botucatu. Dados fornecidos pelo autor(a).

Essa ficha ndo pode ser modificada.




o UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA \) FC A

unesp

Campus de Botucatu

CERTIFICADO DE APROVAGAO

Titulo:  «ESTRATEGIAS DE MELHORAMENTO EM Eucalyptus pellita F. MUELL A
PARTIR DA DISTANCIA GENETICA”

AUTOR: MATEUS CHAGAS ANDRADE
ORIENTADOR: EVANDRO VAGNER TAMBARUSSI
COORIENTADORA: ALINE CRISTINA MIRANDA FERNANDES

Aprovado como parte das exigéncias para obtengdo do Titulo de Mestre em CIENCIA
FLORESTAL, pela Comissao Examinadora:

,

il Y ™

Prof. Dr. EVANDRO VAGNER TAMBARUSSI
Engenharia Florestal / Universidade Estadual do Centro-Oeste

Prof. Dr. RINALDO CESAR DE PAULA
Producéo Vegeétal / Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias - UNESP - Jaboticabal

Prof. Dr ELSO’LUIS MARINO
Genética / Instituto de Biociéncias de Botucatu - UNESP

Botucatu, 03 de margo de 2020.

Faculdade de Ciéncias Agrondmicas - Campus de Botucatu -
Avenida Universitaria, , 3780, 18610034, Botucatu - Sio Paulo
hitp:/iwww.fca.unesp.brCNPJ: 48.031.918/0021-78.






A mintha amada mae Lindamin Chagas rndrade
(cuw memoniam),

dedico.






AGRADECIMENTOS

A Deus pelo dom da vida e protecéo de todos os dias.

Ao meu orientador Evandro Vagner Tambarussi, pelo qual tenho muito respeito e
admiracao, por ser meu amigo e acreditar no meu potencial, todo apoio e orientacdo

desde a graduacgao. Serei sempre grato.

A minha familia por todo amor, carinho, apoio e paciéncia durante todo o periodo de
estudos.

A minha namorada lasmin, por todo amor, carinho, palavras de incentivo, conselhos,
apoio em minhas decisdes e pela paciéncia em me suportar nos dias de estresse. Te

amo.

A minha coorientadora Aline Cristina Miranda Fernandes, pela amizade, orientacao,

por ser sempre solicita nos momentos de davida.

A empresa Suzano pela concesséo dos dados, em especial ao Gerente Executivo de
Genética e Melhoramento Florestal, Leandro de Siqueira por todo apoio, por acreditar

e confiar na nossa parceria.

Aos meus colegas e amigos da Republica Alagoas, pela amizade e companheirismo
durante esses dois anos.

Ao meu amigo Rafael Lima dos Santos pela amizade, parceria, apoio e
companheirismo durante todo o periodo de estudos em Botucatu.

Aos meus colegas do Laboratério de Genética e Melhoramento Florestal —
UNICENTRO, pelo companheirismo e convivéncia diaria. Em especial ao Jodo Gabriel
e Matheus Perek, pela amizade e companheirismo desde os tempos da graduacao,

estagio e na poés-graduacao.

A Universidade Estadual Paulista “Julio de Mesquita Filno” — FCA por abrir as portas do
conhecimento e ao Programa de P6s-Graduagdo em Ciéncia Florestal pelo acolhimento

e permitir 0 meu crescimento no caminho profissional.

A Coordenacao de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior (CAPES) — Codigo

de Financiamento 001, pela bolsa de estudo concedida.






RESUMO

Eucalyptus pellita F. Muell € uma das espécies de importante interesse nos programas
de melhoramento visando agregar alelos complementares, por meio da hibridacéo
com espécies amplamente cultivadas, como o E. grandis e E. urophylla. Para isto,
torna-se necessario o conhecimento da variabilidade genética e identificar possiveis
grupos heteroticos de modo a orientar os programas de hibridacdo com o E. pellita.
Neste sentido, a presente pesquisa objetivou estimar a variabilidade e a distancia
genética existente em procedéncias e progénies de E. pellita, por meio de caracteres
guantitativos, a fim de subsidiar possiveis estratégias a serem executadas em um
programa de melhoramento da espécie. Foi avaliado um teste de procedéncias e
progénies, com 118 progénies pertencentes a sete procedéncias, além de um clone
comercial como controle. O experimento foi delineado em blocos casualizados com
cinco repeticdes, em parcelas lineares com nove plantas. Foram mensurados o0s
caracteres quantitativos diametro a altura do peito (DAP), altura, volume individual e
sobrevivéncia (%) aos sete anos de idade. Os dados foram submetidos a analise
REML/BLUP, obtendo-se estimativas das componentes de variancia, parametros
genéticos e valores genéticos preditos (BLUP). Foi estimada a distancia genética das
procedéncias e progénies a partir da distancia generalizada de Mahalanobis (D?), e
posterior formacéo de grupos heteréticos pelo método de agrupamento de Tocher e
método da ligagdo média (UPGMA). Além disso, foi realizada a andlise de
componentes principais, para identificar o comportamento das procedéncias e
progénies quanto aos caracteres de crescimento. Pelo teste LRT (p<0,01) houve efeito
significativo de procedéncias e progénies para os caracteres avaliados, exceto para
procedéncias quando considerado o volume individual. De modo geral a variabilidade
encontrada entre procedéncias e progénies foi de baixa magnitude. As herdabilidades

individuais no sentido restrito (hiz) para os caracteres avaliados, variaram de 0,03 a
0,06, sendo a altura com a maior hi2 encontrada (0,06). Considerando o carater

volume, a maior divergéncia genética esta dentro das progénies (Q,=0,96) e a menor
entre as procedéncias Q,;=0,01. Portanto, ganhos de selecdo tendem a ser maiores

se a selecdo for feita dentro de populacbes e progénies. As distancias genéticas
minima e maxima entre pares de progénies foram, D2= 0,101 e D2=5,702,
respectivamente. O método de agrupamento de Tocher resultou na formagéo de 29
grupos divergentes entre as progénies. O método UPGMA resultou na formagéo dos
mesmos 29 grupos, porém estes nao foram totalmente correspondentes aos grupos
formados pelo método de Tocher. Comparando os coeficientes de correlacéo
cofenéticos, o agrupamento das progénies obtido pelo método de Tocher apresentou
maior confiabilidade (0,89) em relacado a UPGMA (0,63). O agrupamento das
procedéncias pelo método de Tocher resultou em trés grupos divergentes com CCC
de 0,69, ao passo que o método UPGMA resultou em quatro grupos divergentes com
CCC de 0,86, demonstrando maior confiabilidade do agrupamento. As procedéncias
Connl. A e “Orchard” foram as mais divergentes em relacdo as demais avaliadas,



enquanto as procedéncias M. Ray e Tully apresentaram a maior similaridade. A altura
foi o carater de maior importancia relativa para a estimativa da distancia genética,
tanto para progénies (73,9%) quanto para as procedéncias (81,6%). A andlise de
componentes principais (PCA) indicou maior divergéncia entre as procedéncias Connl.
A e Orchard, corroborando com o que foi encontrado pelos métodos de agrupamento.
Ainda pela analise de PCA, algumas progénies (67, 15, 120) tiveram bom
desempenho para BLUP de volume. Os resultados obtidos geram informacdes
importantes para que cruzamentos entre individuos contrastantes entre e dentro das
procedéncias sejam realizados, a fim de obter hibridos de E. pellita, de modo a validar
0s possiveis grupos heteroticos obtidos a partir da distancia genética e pelos métodos
de agrupamento.

Palavras-chave: Andlise multivariada. Melhoramento florestal. Grupos heterdticos.
Hibridos.



ABSTRACT

Eucalyptus pellita F. Muell is an important species used in breeding programs to add
complementary alleles through hybridization with widely cultivated species, such as
Eucalyptus grandis and Eucalyptus urophylla. To guide hybridization programs with
E. pellita, information about the genetic variability and the identification of possible
heterotic groups of the species is necessary. As such, the present study aimed to
estimate the variability and genetic distance among E. pellita provenances and
progenies using quantitative traits. The goal was to inform possible strategies to be
implemented in a species improvement program. A provenance and progeny test with
118 progenies belonging to seven E. pellita provenances was analyzed, with a
commercial clone used as the control. The experiment was designed in randomized
blocks with five replications in linear plots, and nine plants per plot. The following
guantitative traits were measured at seven years of age: diameter at breast height
(DBH), height, individual volume, and survival (%). The data were submitted to
REML/BLUP analysis to obtain estimates of the variance components, genetic
parameters, and predicted genetic values (BLUP). The genetic distance of the
provenances and progenies was estimated from the generalized Mahalanobis distance
(D?). The formation of heterotic groups was subsequently identified using Tocher’s
clustering method and the unweighted pair group method with arithmetic mean
(UPGMA). In addition, principal component analysis (PCA) was carried out to identify
the behavior of the provenances and progenies in terms of growth traits. Based on the
Likelihood-ratio Test (LRT; p <0.01) there was a significant effect of provenances and
progenies for the evaluated traits, except for provenances when considering individual

volume. In general, the variability found between provenances and progenies was of

low magnitude. Strict-sense individual heritabilities (hiz) for the evaluated traits ranged
from 0.03 to 0.06, with height showing the highest hi2 (0.06). Considering volume, the

greatest genetic divergence occurred within progenies (Qd = 0.96) and the smallest
among provenances (Q,; = 0.01). Therefore, the gains tend to be greater if selection

is made within populations and progenies. The minimum and maximum genetic
distances between pairs of progenies were D2 = 0.101 and D2 = 5.702, respectively.
Tocher's clustering method resulted in the formation of 29 divergent groups among the

progenies. The results of UPGMA also showed the formation of 29 groups, but they



did not fully correspond to the groups identified by Tocher. Comparing the cophenetic
correlation coefficients, the grouping of progenies obtained by Tocher showed greater
reliability (0.89) compared to UPGMA (0.63). Grouping of the provenances based on
Tocher clustering resulted in three divergent groups with a CCC of 0.69, whereas the
UPGMA resulted in four divergent groups with a CCC of 0.86, demonstrating greater
reliability of the later method. The provenances Connl. A and Orchard were the most
divergent in relation to the others, while the provenances M. Ray and Tully showed the
greatest similarity. Height was the most important trait for estimating genetic distance,
both for progenies (73.9%) and provenances (81.6%). PCA indicated greater
divergence between provenances Connl.A and Orchard, corroborating what was found
by the grouping methods. PCA also showed that some progenies (67, 15, 120)
performed well for volume based on the BLUP. The results generate important
information that crosses between contrasting individuals among and within the
provenances are carried out, in order to obtain E. pellita hybrids to validate the possible

heterotic groups obtained from the genetic distance and by the grouping methods.

Keywords: Multivariate analysis. Forest improvement. Heterotic groups. Hybrids.
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1 INTRODUCAO

No Brasil, o Eucalyptus destaca-se como o género fundamental para a geracao
de recursos econémicos e € um dos géneros mais estudados em termos de genética
da familia Myrtaceae (GRATTAPAGLIA et al., 2012). Espécies como E. grandis Hill ex
Maiden, E. urophylla S.T. Blake e E. saligna Sm, sdo amplamente cultivadas para o
uso na industria de papel e celulose. No entanto, muitas espécies ainda estdo sendo
testadas para serem utilizadas em programas de melhoramento e assim obter
genaotipos potenciais para os objetivos das industrias (ASSIS et al., 2015), sendo
Eucalyptus pellita F. Muell uma dessas espécies.

E. pellta embora tenha crescimento, em geral, inferior as espécies de
Eucalyptus mais utilizadas no Brasil, a sua moderada resisténcia a Cryphonectria
cubensis (fungo causador do cancro do eucalipto) (ZANATA et al., 2010), tolerancia a
seca (MULLER et al., 2015), propriedades quimicas vantajosas para a producéo de
celulose e papel (ARISANDI et al., 2019), densidade superior a 550 kg/m3, contribuem
para que a espécie possa ser incluida em programas de melhoramento a fim de
incorporar esses caracteres, principalmente em hibridos interespecificos com as
espécies de alto crescimento (ASSIS et al., 2015).

Em programas de melhoramento, as populacfes base séo formadas a partir de
teste de procedéncias e/ou progénies por permitir o acompanhamento de caracteres
guantitativos como diametro a altura do peito (DAP), altura, volume, forma do fuste, e
até mesmo a sobrevivéncia, e estes refletem o crescimento e a adaptacdo dos
gendtipos que compde estas populacdes (ZARUMA et al., 2015).

As estimativas obtidas a partir da combinacédo de testes de procedéncias e
progénies nos programas de melhoramento, permitem verificar a variabilidade
genética dos gendtipos, com o interesse principal na obtencéo de ganhos com selecao
e conservacdo de base genética. Estes testes permitem, ainda, a selecdo de
populacdes melhores adaptadas e mais produtivas para as regides de interesse, e de
forma simultanea a sele¢do das melhores progénies dentro das procedéncias, além
individuos superiores para testes clonais (RESENDE et al., 2000).

Para melhor entendimento sobre o comportamento e desempenho dos
genatipos, a fim de potencializar ganhos com a selecéo, identificando genotipos mais

produtivos, o uso de varias populagbes é necessario, para identificar as
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especificidades dos gendtipos as condi¢cdes ambientais, de modo a obter individuos
adaptados e produtivos (MORI et al., 1988).

Além disso, o conhecimento mais acurado sobre as populagdes de E. pellita é
necessario, a fim de identificar possiveis misturas entre progénies ocorridas na coleta
de sementes (MULLER et al., 2015). Neste sentido, o entendimento da divergéncia
genética em populacdes de E. pellita, tende a contribuir com a continuidade dos
programas de melhoramento desta espécie, definindo as futuras estratégias a serem
tomadas.

Além do melhoramento de populacbes visando o avanco de geracdes, 0
sucesso dos programas de melhoramento também é dependente de acdes a curto
prazo. A conducdo de hibridacdes entre genitores de populacBes divergentes,
buscando a complementaridade de caracteristicas entre genotipos que possuam boa
capacidade geral e especifica de combinacao, é um exemplo (ROCHA et al., 2007).
Portanto, metodologias que possibilitem orientar a definicdo de genitores a serem
utilizados nas hibridacdes sdo necessarias, para que cruzamentos entre genotipos
superiores e divergentes sejam realizados, permitindo maior concentracédo de alelos
complementares durante os ciclos de melhoramento.

Para isto, os métodos de andlise multivariada para a estimativa da divergéncia
genética entre gendtipos, sao Uteis para a definicdo dos genitores potenciais no
programa de melhoramento, como os métodos de estimativa da distancia genética
entre individuos e dos métodos de agrupamento (CRUZ e CARNEIRO, 2003;
RESENDE et al., 2014).

De acordo com Resende e Assis (2008) surgiu a necessidade, principalmente
em regides de fronteira florestal, unir caracteristicas como alto crescimento, alta
densidade bésica, rendimento em celulose e principalmente a resisténcia a seca e
doencas, em um unico genoétipo. Esse gendtipo que pode reunir as caracteristicas
citadas, pode ser obtido por meio da hibridacdo entre espécies de alto crescimento
como E. grandis e E. urophylla, com principalmente as espécies: E. globulus, E.
camaldulensis, E. pellita, E. dunnii, E. benthamii, E. viminalis.

Neste contexto, este trabalho objetivou avaliar a variabilidade por meio de
parametros genéticos e a distancia genética entre procedéncias e progénies de E.
pellita por meio de caracteres quantitativos, a fim de subsidiar possiveis estratégias a

serem executadas em um programa de melhoramento da espécie.
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2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 Eucalyptus pellita F. Muell

Nativa do sul da Papua-Nova Guiné e litoral norte de Queensland na Australia,
E. pellita € uma espécie tropical, distribuida naturalmente entre as latitudes 8°S e
19°S, desde o nivel do mar até 700 m de altitude, em uma faixa costeira umida entre
Townsville e Cape Flattery, em florestas formadas por uma grande variedade de
espécies de Eucalyptus (BOLAND et al., 1984).

A regido de origem possui os tipos climaticos Aw e Am, e em alguns pontos 0s
tipos Af e Cwa. O clima exigido por esta espécie € composto por temperatura média
anual entre 22 e 27 °C e precipitacdo anual entre 1.110 e 2.800 mm (FLORES et al.,
2016). A espécie apresenta excelente forma do fuste, pode superar 40 m de altura e
1 m de didmetro & altura do peito (DAP).

No Brasil, de acordo com Flores et al. (2016), a espécie possui aptidao climatica
para ser cultivada a partir do Sudeste até o Norte do pais e em algumas regifes no
litoral do Nordeste (Figura 1).

Figura 1 — Mapa de aptidao climatica para cultivo do E. pellita no Brasil

Flores B, Alvares CA, Souza VC, Stape JL. Eucalypius no Brasil. zoneamento
climéticn & guia para identficagso, Piracicaba: IPEF. 2016 448p.
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No Brasil, as florestas de E. pellita tém sido estabelecidas principalmente para
a producdo de carvao vegetal devido a suas caracteristicas de densidade (OLIVEIRA
et al., 2010). Porém, nos programas de melhoramento, além da densidade da
madeira, o E. pellita tem sido utilizado por possuir resisténcia a seca, as doengas como
ferrugem do eucalipto (Puccinia psidii) e manchas foliares por fungos do género
Cylindrocladium (RESENDE; ASSIS, 2008; ASSIS et al., 2015).

Em busca de gendtipos de alta produtividade e com qualidade da madeira
superior, a producao de hibridos interespecificos tem sido a estratégia utilizada pelas
empresas que cultivam o Eucalipto. Assim, o uso do E. pellita, que esta entre as
espécies de eucaliptos com maior densidade da madeira, combinado com espécies
de alto crescimento como o E. grandis (MULLER et al., 2015) e até mesmo com clones
comerciais como o hibrido Eucalyptus urophylla x Eucalyptus grandis, possibilita a
obtencédo de genotipos de alta produtividade e qualidade da madeira (ASSIS, 1996).

Alguns estudos demonstraram que algumas espécies de Eucalyptus possuem
sistema misto de reproducdo (GAIOTTO et al, 1997, CHAIX et al., 2003;
BERTONCINI et al.,, 2017), ou seja, que na polinizacdo aberta além de possuir
cruzamentos entre individuos, ocorrem autofecundacdes, resultando em endogamia
e diferentes niveis de parentescos como meios-irmaos, irméos completos e irméos de
autofecundacdo (MIRANDA et al.,, 2015). O E. pellita estd entre as espécies
consideradas com sistema misto de reproducdo (HUNG et al., 2015), sendo
comprovado por House e Bell (1996) que a espécie ndo possui alogamia perfeita,
devido a uma taxa de cruzamento (t) média de 0,55, assim o restante do parentesco
é resultante de diferentes formas de reproducdo como autofecundagdes, configurando
a espécie como de sistema misto de reproducao.

Em um programa de melhoramento florestal, o tipo de reproducdo tem
influéncia direta nas estimativas dos parametros genéticos, por conta da por¢cédo da
variancia genética que possui efeito aditivo na proxima geracao e que é definida a
partir de um nivel de parentesco (HUNG et al.,, 2015). O coeficiente médio de
parentesco (p) assumido para progénies de meios-irméaos € p = 0,25 (FALCONER,;
MACKAY, 1996), porém, em espécies como E. pellita que ndo possuem alogamia
perfeita, este coeficiente de parentesco pode ser superior a 0,50 (ZANATA et al.,
2010). Assim, ao assumir alogamia perfeita em espécies com sistema misto de

reproducdo, ocorrem superestimativas nas estimativas de variancias genéticas
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aditivas e, consequentemente, superestimativas dos coeficientes de herdabilidade,
induzindo a erros nas estimativas dos ganhos genéticos com a selecdo (ZANATA et
al., 2010).

2.2 Parametros genéticos quantitativos

Nos programas de melhoramento de plantas, a selecéo e a recombinacao de
individuos e progénies, sdo imprescindiveis para a obtencdo de individuos
fenotipicamente superiores (ALLARD, 1999). Para tal, torna-se necessario a
estimativa de parametros genéticos de modo a auxiliar e direcionar as acdes do
melhorista em busca da maximizacdo dos ganhos em produtividade, além da
conservacdo dos materiais genéticos (SOUSA et al, 2011, KAGEYAMA;
VENCOVSKY, 1983).

A estimativa dos parametros genéticos é baseada em componentes de
variancia, onde a partir de testes de progénies podem ser estimados por
procedimentos estatisticos, visando a obtencdo das variancias decompostas da
variancia total, por meio da esperanca dos quadrados médios, do método dos minimos
quadrados, além da utlizacdo do procedimento REML/BLUP (méaxima
verossimilhanca restrita/melhor predicdo linear ndo-viesada) (ROCHA et al., 2006).
Esse procedimento possui grande aplicabilidade no melhoramento florestal, pois
permite estimativas mais precisas da herdabilidade e dos ganhos na selecdo em
experimentos desbalanceados (ROCHA et al., 2007).

Dos parametros genéticos estimados a partir dos testes de progénies, a
herdabilidade possui grande importancia, pois expressa o controle genético do carater
de interesse, assim demostrando o potencial que o carater possui para o0
melhoramento genético (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

De acordo com Zobel e Talbert (1984), os valores de herdabilidade de uma
populacdo expressam as diferencas genéticas que compfe a variacdo desta
populacéo, indicando 0 grau em que 0s genitores transmitem suas caracteristicas para
a prole. Em caracteres quantitativos a herdabilidade é obtida considerando o
guociente da variancia genética aditiva e a variancia fenotipica, sendo importante para
a predicdo do valor fenotipico aliado ao valor reprodutivo do carater (KAGEYAMA e
VENCOVSKY, 1983).

No melhoramento florestal, usualmente duas herdabilidade séo empregadas:
herdabilidade no sentido restrito que utiliza apenas a por¢do aditiva da variancia
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genética e assim permite melhorar a capacidade geral de combinagédo dos genitores
nos programas de melhoramento e a herdabilidade no sentido amplo, que considera
na estimativa a variancia genética total da populacéo, sendo utilizada na propagacao
vegetativa (ZOBEL e TALBERT, 1984).

A herdabilidade no sentido restrito do individuo é menor que a herdabilidade
média das progénies para o carater de interesse, assim o melhorista podera aplicar a
selecdo dos individuos com base no carater de interesse a partir da média das
progénies, aumentando a eficiéncia da selecdo (SAMPAIO et al., 2002).

Outro parametro amplamente utilizado na selecao é o coeficiente de variacao
genético, que expressa a variabilidade genética do carater de interesse entre
progénies (RESENDE, 2002). Tratando-se de progénies, o coeficiente de variacao
genético aditivo, € de grande importancia para o melhoramento, sendo usualmente
aplicado para avaliar a variabilidade genética que € transmitida para a préxima
geracdo (RESENDE, 2002).

Em experimentos de avaliacdo de gendétipos, ndo se deve considerar apenas o
aspecto estatistico, mas também o ponto de vista genético. Para isto um dos
pardmetros que permite avaliar a qualidade do experimento € a acuracia seletiva
(RESENDE e DUARTE, 2007). No melhoramento de plantas uma das dificuldades em
obter ganhos expressivos é a baixa acuracia seletiva, a qual indica a precisdo da
selecdo e a correlacdo entre valores genéticos preditos e valores genéticos reais.
Portanto, quanto mais préximo da unidade for o valor de acuracia, maior sera
confianca no valor genético predito, utilizado para a selecdo (PIMENTEL et al., 2014).

Outro parametro importante no melhoramento florestal e que potencializa os
ganhos com a selecdo de gendtipos, é o coeficiente de variacéo relativo (b). Este é
obtido a partir da relacédo entre o coeficiente de variacdo genético e o coeficiente de
variacdo experimental, assim, quanto maior que a unidade (>1,0) for o valor de b,
maior sera o controle genético do fenétipo e menor a influéncia do ambiente sobre
este, contribuindo diretamente no progresso das estimativas dos ganhos obtidos com
a selecdo (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).

2.3 Divergéncia genética em caracteres silviculturais

A introdugcdo de novas populagcdes de Eucalyptus no Brasil a partir de

populacfes naturais da Australia, fez com que surgissem alguns questionamentos
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sobre a origem e, principalmente, a divergéncia genética entre estas populagdes,
devido ao possivel processo de reducéo desta diversidade em razdo de cruzamentos
entre individuos aparentados, autofecundacdes e pelo pequeno tamanho efetivo
destas populacdes (CAIXETA et al., 2003). Portanto, a necessidade em conhecer e
compreender a origem e o grau de divergéncia genética entre genotipos em relacdo a
caracteres de interesse, torna-se Util para qualquer programa de melhoramento
(CHATURVEDI e PANDEY, 2001)

A divergéncia genética entre procedéncias € definida por fatores evolutivos,
fluxo génico, deriva genética e selecao natural, de modo que a maior parte da variacdo
genética concentra-se dentro das procedéncias, e nas progénies da procedéncia, a
maior variagcao genética encontra-se dentro (SEBBENN et., 2005). Esta divergéncia
genética pode ser estimada a partir de caracteristicas morfolégicas e moleculares
(CRUZ; CARNEIRO, 2003), resultando em informac¢des importantes para o
conhecimento da base genética das populacdes (FERRAO et al., 2002).

No melhoramento de Eucalyptus, a estimativa da divergéncia genética de
genitores baseada em caracteres quantitativos, permite orientar a selecdo de
genitores para a producédo de hibridos (ROCHA et al., 2007). Do mesmo modo que a
diversidade genética € utilizada para a identificacéo de hibridos, quando esta € alta,
buscando potencializar o efeito de heterose e aumento da heterozigose, permitindo
recuperar genotipos superiores ao logo das geracdes segregantes (SCAPIM et al.,
1999).

No entanto, o uso de marcadores moleculares, mesmo que tenha sido
comprovadamente Util para a determinacdo da divergéncia genética e de grupos
heterdticos, estes foram questionados em virtude das baixas correlacfes encontradas
para a predicdo do comportamento dos hibridos (BOREM e MIRANDA, 2013). Porém,
quando os marcadores moleculares foram utilizados para a predicdo de hibridos
juntamente com os dados de produtividade relacionados, ou seja, caracteres
quantitativos, mostrou-se viavel para este fim, devido a predi¢ao ser baseada no BLUP
(Best Linear Unbiased Prediction), o qual adota um modelo genético aditivo
intrapopulacional (BERNARDO, 1994).

2.4 Andlise de agrupamento e analise de componentes principais (PCA)

A analise de agrupamento pertence ao grupo de técnicas de Andlises

Multivariadas, classificadas por Kendall (1950) como: “Técnicas de analise da
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interdependéncia e relagdes entre si de um conjunto de variaveis”. No entanto,
Johnson e Wichern (1988) classificam a analise de agrupamento como um “Método
para Distingao entre Grupos”.

Na analise de agrupamento, algumas medidas de dissimilaridade podem ser
aplicadas para a estimativa de distancias entre fen6tipos, como a distancia Euclidiana
e a distancia de Mahalanobis (1936). Ambas as medidas permitem a formacao de
grupos nao conhecidos previamente (CRUZ e REGAZZI, 1994; CRUZ e CARNEIRO,
2003). A distancia generalizada de Mahalanobis apresenta vantagem sobre a
distancia Euclidiana, pois considera as correlagdes e a magnitude das variancias e
covariancias residuais existentes entre os caracteres quantitativos (CRUZ e
CARNEIRO, 2003; HAIR JUNIOR et al., 2009; RESENDE et al., 2014).

De acordo com Resende et al. (2014), tratando-se das estimativas das
distancias entre gendtipos, é recomendado o uso dos valores genéticos preditos
(BLUPSs) para a estimativa das distancias entre grupos de genétipos ao invés dos
caracteres fenotipicos, principalmente quando se faz uso de modelos mistos com
efeito de gendtipo com aleatério. Além de que a matriz de variancias e covariancias
dos BLUPs deve ser utilizada para a estimativa da distancia de Mahalanobis,
substituindo a inversa da matriz de disperséo residual usada nos modelos com efeito
fixo para tratamento (RESENDE et al., 2014).

Como no agrupamento busca-se obter informacdes para cada par de genitores
e 0 numero de estimativas de dissimilaridade é relativamente grande, sendo inviavel
a observacao visual dos grupos formados, torna-se necessario o uso de algum método
de agrupamento para facilitar e credibilizar a anélise (CRUZ et al., 2012). Os métodos
de agrupamento podem ser classificados em: métodos de otimizacédo e hierarquicos.

O método de agrupamento de Tocher (RAO, 1952) é considerado um método
de otimizacao, pois 0s grupos sao formados pela adequacao de algum critério. Neste
caso, a media das distancias de dissimilaridades dentro de cada grupo deve ser menor
gue as distancias médias entre os outros grupos (CRUZ et al., 2012). A facilidade de
interpretacdo torna o método de otimizagdo de Tocher o mais indicado para o
agrupamento de um grande numero de genotipos, devido 0s agrupamentos serem
exclusivos e ndo vazios (ROCHA et al., 2007).

No método hierarquico da ligagdo média - UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method using Arithmetic Averages) os individuos sao agrupados por um processo que
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se repete em varios niveis até que seja obtido um dendrograma que represente 0
agrupamento (CRUZ et al., 2012). De acordo com Sokal e Rohlf (1962) o método
UPGMA tende a produzir menor distorcdo quanto a representacao das similaridades
entre os individuos de um dendrograma, ou seja, apresentara coeficiente de
correlagdo cofenético de maior magnitude.

Em estudos recentes, a distancia generalizada de Mahalanobis mostrou-se
importante para a estimativa da divergéncia genética em espécies florestais como em
Pinus caribaea var. caribaea (SILVA et al., 2012), Eucalyptus camaldulensis (COSTA
et al., 2016) e Corymbia citriodora (LUZ et al., 2018), além do método de otimizacdo
de Tocher e o método de UPGMA, que foram aplicados para a formacao de grupos
divergentes.

Além dos métodos de agrupamento, a analise de componentes principais
(Principal Component Analysis - PCA) pode ser aplicada a fim de obter informacdes
sobre a divergéncia entre genoétipos. A analise de componentes principais é uma
técnica de Andlise Multivariada, classificadas como: “Técnicas de andlise da
interdependéncia e relagdes entre si de um conjunto de variaveis” (KENDALL,1950).
Porém, Johnson e Wichern (1988), classificam a analise de componentes principais
como “Método para Estudo da Estrutura de Covariancia ou Correlagdo entre
variaveis”.

A analise de componentes principais (PCA) permite visualizar grupos e
genaotipos mais e menos divergentes, por meio da disperséo grafica dos gendtipos em
dois eixos coordenados a partir de uma estrutura multivariada resumida dos
caracteres gquantitativos, ou seja, as variaveis sado substituidas por dois componentes
principais que sao independentes entre si e estimados de modo a reter 0 maximo da
variacdo (CRUZ et al., 2012; RESENDE et al., 2014).

2.5 Grupos heteréticos

O conceito de grupo heterético é bastante difundido no meio agricola,
principalmente na cultura do milho, onde o conjunto de linhagens endogéamicas
relacionadas, quando cruzadas com linhagens de grupos diferentes, tendem a formar
hibridos potenciais (ERTIRO et al., 2017). Os grupos heteroticos sédo obtidos a partir
de cruzamentos dialélicos, onde os gendétipos potenciais sdo cruzados entre si, de
modo que seja possivel estimar a heterose de cada cruzamento, além da capacidade

especifica de combinacdo que mensura a complementaridade dos alelos favoraveis
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(SOUZA JUNIOR, 2001). No melhoramento florestal este conceito de grupo
heterdético ainda ndo é consolidado pela auséncia de linhagens, no entanto, estamos
propondo aqui esta avaliacdo. Inicialmente, ocorreria a definicAo de grupos de
genitores divergentes com as analises de distancia genética para, posteriormente,
confirmar a superioridade da descendéncia com 0s cruzamentos.

Portanto, é importante para o melhorista o conhecimento sobre a similaridade
entre os gendtipos, a fim de definir a estratégia de exploracdo do germoplasma
(LENG et al., 2019). E € por meio da divergéncia genética entre os genadtipos do
germoplasma que torna-se possivel a formacéao de grupos heteroticos, baseados em
caracteres quantitativos (SAMPSON, 2015), possibilitando a recomendacao de
cruzamentos entre individuos divergentes (SCAPIM et al., 1999).

Para isto, no melhoramento genético ha métodos de analise de agrupamentos
(ou analise de cluster), que permitem a formacao de grupos de individuos, de forma
gue haja maior homogeneidade dentro do grupo e a maxima heterogeneidade entre
os grupos (CRUZ; REGAZZI, 2001).

Os individuos presentes nos grupos mais divergentes, possuem potencial ou
prioridade para o intercruzamento entre as progénies superiores destes grupos, assim
deve-se evitar cruzamentos entre progénies de grupos similares para que a
variabilidade n&o seja restrita e comprometa os ganhos obtidos pela selecédo (SCAPIM
et al., 1999). Os cruzamentos de grupos divergentes de progénies podem compor
pomares de sementes por mudas ou pomares clonais, facilitando os cruzamentos
futuros entre progénies divergentes, permitindo o aumento do efeito heterético e da
variabilidade genética nas geracdes segregantes (SCAPIM et al., 1999).
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3 MATERIAL E METODOS
3.1 Delineamento experimental

O experimento avaliado € um teste de procedéncia/progénie de E. pellita,
oriundo de polinizacdo aberta, localizado no municipio de Mucuri, no estado da Bahia,
na latitude 18°01'23,14" S e longitude 39°54'45.18" W. O clima da regido segundo a
classificacdo climatica de Kdppen e Geiger (1936) é Af, ou seja, tropical chuvoso de
floresta sem estacdo seca; pluviosidade média mensal superior a 60 mm e média
anual de 1.583 mm, a temperatura média anual € de 24,3 °C, com verdes longos e
guentes, solo do tipo Argissolo Amarelo, altitude de 78 m.

O experimento foi instalado no ano de 2010, em delineamento de blocos
casualizados, com 119 tratamentos, sendo 118 progénies oriundas de sete
procedéncias (Tabela 1) e um clone comercial do hibrido E. urophylla x E. grandis,
utilizado como controle.

Tabela 1 — Procedéncias de E. pellita originarias de Queensland — Austrélia e

Papua-Nova Guiné, presentes no teste de procedéncia/progénie instalado em
Mucuri-BA

_ N° de Tm Pm Nivel de
Procedéncia o Lat. (S) Long. (L) Alt. (m)
Progénies (°C) (mm) Melhoramento
Helenvale 17 15°48.124° 145° 13.743’ 241 25,6 1814 Selvagem
M.Ray 21 15°12.831° 144° 58.609’ 282 25,6 1814 Selvagem
Tully 15 17°54.678  145°41.925 63 23,7 3311 Selvagem
Connl. A 4 18° 26.587’ 146°07.532’ 40 23,9 2121 Selvagem
Black M.
19 16°41.429° 145°31.1271 424 25,0 1989 Selvagem
Road
Creb Track 21 16° 03.493' 145°18.222 220 25,0 1989 Selvagem
PSM
Orchard 21 08° 20 141° 26’ 37 28,5 919

(N&o definido)

Lat. (S): latitude sul; Long. (L): longitude leste; Alt: altitude; Tm: temperatura média; Pm: precipitacédo

média; PSM: Pomar de Sementes por Muda.
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As procedéncias Helenvale, M.Ray, Tully, Connl. A, Black M.Road e Creb Track
sdo populacdes naturais do litoral norte do estado de Queensland — Austrélia,
enquanto que a procedéncia Orchard é proveniente de Papua-Nova Guiné (Figura 2).

Figura 2 - Localizacao das populacdes de E. pellita em Queensland — Australia e
Papua-Nova Guiné
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A procedéncia Orchard, trata-se de um pomar de E. pellita com algum grau de

melhoramento, porém néo é possivel detalhar o nivel de melhoramento existente. Este
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pomar foi estabelecido no inicio da década de 1990 a partir de uma cole¢édo de
sementes pertencentes ao CSIRO (Commonwealth Scientific and Industrial Research
Organisation).

O ensaio foi instalado com cinco repeticdes em parcelas lineares com nove
plantas/parcela (Figura 3), o espacamento utilizado foi o de 3 m x 2 m entre plantas,
totalizando em 5.355 plantas.

Figura 3 - Teste de procedéncia/progénie de E. pellita aos sete anos de idade em
Mucuri-BA (Linha negra delimitando a area do experimento)

Fonte: SUZANO (2018)
3.2 Avaliacédo do teste de procedéncia/progénie

O experimento foi mensurado aos sete anos de idade, sendo avaliados os
caracteres quantitativos individuais de importancia silvicultural: diametro a altura do
peito (DAP), altura total e estimado o volume individual utilizando o fator de forma (f)

de 0,42, o qual é de uso para as florestas de eucalipto da empresa.



32

3.3 Andlise estatistica e componentes de variancia

Para a estimativa dos componentes de variancia e, consequentemente, dos
parametros genéticos, baseados nos caracteres quantitativos avaliados, foi ajustado
um modelo linear misto a partir do pacote estatistico Ime4 (BATES et al., 2015), o qual
€ indicado para analise de modelos mistos, a partir do método REML/BLUP (maxima
verossimilhanga restrita/melhor predigéo linear n&o-viesada) a fim de predizer os
valores genéticos das progénies e procedéncias.

O modelo linear misto foi ajustado com o auxilio do software estatistico R (R
CORE TEAM, 2019):

Yig =+ b +1 + fj:k +(tb)ij "‘(fb)j:ki * i (1)

Em que, Y, € o valor fenotipico do [-ésimo individuo da k-€sima progénie da j-ésima
procedéncia na i-ésima repeticdo; u € o termo fixo da média geral do carater em
analise; b; € o efeito fixo da i-ésima repeticéo; t; € o efeito aleatério da j-ésima
procedéncia; fj, € o efeito aleatdrio da k-ésima progénie na j-ésima procedéncia,
(th);; € o efeito da interagdo entre a j-ésima procedéncia e a i-ésima repeti¢ao,
(fb)j.x: € o efeito da interacdo entre a i-€sima repeticdo e a k-ésima progénie da j-
ésima procedéncia; e;j,; € o efeito do erro experimental relativo da [-ésima arvore
dentro da k-ésima progénie da j-ésima procedéncia na i-ésima repeticao.

Foi utilizado o pacote ImerTest (KUZNETSOVA et al., 2017) a fim de extrair e
testar os efeitos aleatdrios e fixos, bem como as suas respectivas significancias, por
meio do teste de Qui-Quadrado ( y 2) para os efeitos aleatérios e o teste F para o efeito
fixo (repeticao).

Os componentes de variancia do modelo misto ajustado, foram extraidos por

meio da funcao “VarCorr” do pacote Ime4, sendo 0s componentes: variancia genética

A n 2 ‘A . A~ . 2 ‘A . . 2
entre progénies (0,), variancia entre procedéncias (o,), variancia ambiental (o),
A . . 2 . . ;- 2
variancia residual dentro (0,) e variancia fenotipica (o} ).

L A " " 2 A
Para a estimativa da varidncia genética aditiva (0,), as progénies foram

assumidas oriundas de sistema misto de reproducao, ou seja, além de cruzamentos,

podem ser oriundas de autofecundacgdes.
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Portanto, a variancia genética aditiva (0i=0§/,5) foi obtida conforme

(SQUILLACE, 1974), considerando um coeficiente médio de parentesco () obtido de

Zanata et al. (2010) de p = 0,576 para E. pellita.

3.4 Estimativa dos parametros genéticos

Baseados nos componentes de varidncia estimados, 0s coeficientes de

herdabilidade e coeficientes de variagéo foram estimados com base em Namkoong

(1979), em que a herdabilidade individual no sentido restrito (ﬁf) foi estimada pela

equacao (2), e a herdabilidade dentro de progénies (ﬁj) estimada pela equacao (3):

Em que: p = coeficiente médio de parentesco (0,576).

Foram estimados conforme descrito por Falconer (1987) os desvios padrdes

das herdabilidade individuais no sentido restrito, por meio da equacao:

32.1°

§(h}) =
(h) bp

(4)

Onde nbp: numero total de arvores avaliadas para cada carater, no experimento.

O coeficiente de variacdo genética aditiva individual foi estimado pela equagéo
(5), coeficiente de variacdo genético entre progénies estimado pela equacéo (6) e

coeficiente de variagdo experimental estimado pela equagéo (7):

R J6?
CV,; (%) = ?’* 100 (5)

) NEE
CV, (%) = ?“’ -100 (6)
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A2
CV, (%) = Vo 100 (7)

O coeficiente de variagéo relativo foi estimado de acordo com Vencovsky e
Barriga (1992) por meio da equacao (8) e a acuracia na selecdo das progénies por

meio da equacéo (9):

o 2
fa = VM0 (9)
As correlacdes genéticas (fg ) entre os caracteres DAP, altura total e volume

individual, foram estimadas a partir da expresséao (10) descrita por Falconer (1987):

O-gx 9y

Vy =T (10)
O-gxagv

A

A P s 24t ~2 2 ~
Em que: 0, , € o produtério geneético cruzado dos caracteres x e y;0, € O, Sao
XY X Y
as variancias genéticas entre progénies para os caracteres X e y, respectivamente. As
correlacdes fenotipicas (f; ) foram estimadas com o auxilio do pacote corrplot (WEI e
SIMKO, 2017), a partir da correlacao de Pearson.
Para se ter uma percepcao geral da divergéncia genética existente entre as

progénies e as procedéncias avaliadas, foi estimada a partir dos componentes de

variancia de cada carater quantitativo avaliado, a divergéncia genética entre
procedéncias (QST) pela equacao (11), divergéncia genética entre progénies dentro
de procedéncia (Q,p) pela equacio (12) e divergéncia genética dentro de progénies

(@d ) pela equacéo (13), conforme proposto por Spitze (1993):

A o}

11) Q.=

PP

A

ST

12) Q=1-Q,-Qy (13)

Q
@ p|lo N
Q@ ole

2 2 2 2
o,+t0,+0, o, +0,+0,
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3.5 Tamanho efetivo populacional (Ne)

Com a proposta de transformar o teste de procedéncia/progénie em um Pomar
de Sementes por Mudas (PSM), foram simulados dois cenarios de sele¢do. 1) selecdo
de i=5% (268 plantas); 2) selecdo de i=10% (535 plantas) dos individuos da
populacdo. A selecdo individual foi simulada com base no valor genético predito

(BLUP), estimado para DAP, altura e volume individual das progénies e por fim

estimado o tamanho efetivo populacional ( Ne) conforme descrito por Resende (2002),

pela expresséao (14):

(4N K,)

N, = — __
[k +3+(O-k2f Tke)l

Em que, k, é o namero médio de individuos selecionados por matriz; o € a variancia
do numero de individuos selecionados por matriz, N, € o nimero de matrizes

selecionadas.

3.6 Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?)

A divergéncia genética entre as progénies e procedéncias foi estimada por meio
da Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?), utilizando o pacote vegan, com a
funcao “vegdist” (OKSANEN et al., 2018).

Conforme recomendado por Resende et al. (2014), foram utilizados os valores
genéticos preditos (BLUP) de DAP, altura e volume, para o computo da distancia de
Mahalanobis para cada par de progénie e procedéncia.

A Distancia Generalizada de Mahalanobis (D? = D2 ) é descrita pela expressao

(15) de Cruz e Carneiro (2003):

2 _ g1
D. =6y 6 (15)
Em que:

Di?- é a distancia de Mahalanobis entre os gendtipos i e i';

v € ainversa da matriz de variancias e covariancias residuais;
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O = [dl,dz,...,dv] € o vetor de variaveis, sendo q, -v, -v,, referente aos tratamentos i
ei;
Yij . € a média da i-ésima progénie/procedéncia em relacéo a j-ésima variavel.

Yi.j: € a média da i’-ésima progénie/procedéncia em relacéo a j-ésima variavel.

3.7 Método de Otimizacédo de Tocher

Por meio das estimativas das distancias de Mahalanobis (D?), as progénies e
procedéncias foram agrupadas utilizando um método mutuamente exclusivo, Método
de Otimizag&o de Tocher original (RAO, 1952).

Este método adota como critério a inclusdo de novas progénies ao grupo, por

meio das seguintes expressoes:

Se (D(ZGrupo)i /n)S @ = inclui-se a progénie no grupo;
Se (D(zempo)i /77)> O = a progénie “i" n&o deve ser incluida no grupo;

Em que: m= numero de progénies que constitui o grupo original; o = limite de
acréscimo, na média da distancia intragrupo, para formacédo ou inclusdo de um novo
elemento no grupo.

Num primeiro momento, o par de progénies/procedéncias mais proximas €
identificado, sendo formado o primeiro grupo. Em seguida, o critério citado acima é
aplicado, a fim de apurar se novas progénies/procedéncias podem ser alocadas no
mesmo grupo. Caso contrario, as progénies/procedéncias serao incluidas em novos
grupos, sendo que a distancia média intragrupo aumenta com a entrada de um novo
individuo no grupo (RESENDE et al., 2014).

Para a formagdo dos grupos utilizando o método de Tocher, foi utilizado a
funcao “tocher” implementada no pacote biotools (SILVA et al., 2017), resultando nos
grupos formados, bem como o valor do limite de acréscimo (o) utilizado como critério
para o agrupamento.

Para amparar e garantir confiabilidade nos grupos formados a partir do método
de agrupamento de Tocher, foi estimado o coeficiente de correlacéo cofenético (CCC)
proposto por Sokal e Rohlf (1962). Estimativa de CCC foi realizada a partir do pacote
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biotools, com o uso do algoritmo “original” proposto por Silva e Dias (2013).

3.8 Método da ligacdo média (UPGMA)

Além do método de Tocher, para as progénies e procedéncias foi aplicado o
meétodo hierarquico da ligacdo média UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using
Arithmetic Averages) proposto por (NEI, 1978), utilizando a fun¢do “hclust” do pacote
vegan (OKSANEN et al., 2018), onde o agrupamento dos individuos resulta em um
dendrograma com os clusters formados. Este método utiliza as médias aritméticas
(n&o ponderadas) das medidas de dissimilaridade (di), evitando utilizar os valores
extremos entre os gendtipos considerados para realizar a formacao dos clusters.

A distancia entre um tratamento k e um grupo inicialmente formado pelos
tratamentos i e j, é dada pela expresséao (16):

dy. dj

d(ij)k = T (16)

Em que: d(ij)k é a média do conjunto das distancias dos pares de individuos (iek ) e
(jek).

E a distancia entre dois grupos formados pelos individuos (ie j)e (ke |l), é
obtida a partir do conjunto de distancias entre os pares de individuos (iek), (iel),
(jek), (jel)edada pelaexpressao (17):

dy +d; +d, +d,

djy = 1 (17)

O coeficiente de correlacdo cofenético também foi estimado para os

dendrogramas formados a partir deste método e testado pela aplicacdo do teste de
Mantel (1967).

3.9 Importéancia dos caracteres na estimativa da divergéncia genética

A fim de identificar a importancia de cada carater para a estimativa da
divergéncia genética, foi utilizada a metodologia proposta por Singh (1981),
implementada no pacote biotools por meio da fungédo “singh”. Esta funcéo aplica
algebricamente a equacéao (18), baseada na matriz de dados e na matriz de variancia-

covariancia dos caracteres:

n-1

S = ZZHL(XM” )-(6 =x.)'D 7 (18)

i=1 i>i



38

A contribuicdo de cada varidvel em termos percentuais foi obtida pela
expressao (19):

S.;(%)==—"1—100 (19)

S.
3.10 Analise de componentes principais (PCA)

Além dos meétodos de agrupamento utilizados, que buscavam agrupar as
progénies e as procedéncias a partir de algum critério de classificacdo. Foram
utilizados os valores genéticos preditos (BLUP) para avaliar a similaridade das
progénies e procedéncias a partir da disperséo grafica dos componentes principais.

Foi utilizado o pacote ggbiplot, por meio da fungéo “princomp”, a qual retorna
0S componentes principais intrinsecos aos valores genéticos preditos (BLUP),
permitindo avaliar o agrupamento a nivel de informacdo genética. Além das
informacgdes graficas a partir das componentes PC1 e PC2, foram obtidos graficos
box-plot dos caracteres DAP, altura e volume para as procedéncias avaliadas.

Todos as andlises foram realizadas por meio do software estatistico R (R CORE
TEAM, 2019), bem como os graficos ao longo deste trabalho com o auxilio do pacote

ggplot2.



39

4 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Parametros genéticos, correlacdes, sobrevivéncia (%)

Na analise preliminar a fim de verificar a significancia dos efeitos do modelo
ajustado, todos os caracteres quantitativos avaliados, apresentaram significancia pelo
teste da razédo de verossimilhanca LRT (Tabela 2) para o efeito de progénie e parcela
(p<0,01), aos sete anos de idade, demostrando haver variabilidade a ser explorada
dentro das progénies.

Tabela 2 - Efeitos aleatérios e fixos do modelo misto ajustado, a partir dos
caracteres DAP, altura e volume individual, em teste de procedéncia/progénie
de E. pellita, aos 7 anos de idade, em Mucuri — BA

2
Efeitos aleatorios WRT(27)
DAP Altura Volume
Procedéncia 8,0185" 4,876 2,948ns
Progénie 6,6651™ 20,964 13,503™
Parcela 21,8125™ 51,291 41,367"
Efeito fixo Valor F
Bloco 1.3805"™ 4,6823" 1,7063"s

Qui-quadrado tabelado com 1 grau de liberdade: 3,84 e 6,63 para os niveis de significAncia de 5% (*)
e 1% (**) respectivamente, ns: ndo significativo. Teste F signicativo a 1% (**).

Para o efeito de procedéncias, DAP (p<0,01) e altura (p<0,05) apresentaram
diferencas significativas, permitindo ser explorada a variabilidade destes caracteres
entre e dentro de procedéncias e realizar a selecéo entre populacdes e de individuos
dentro das populacdes, com base em seus valores genéticos (STURION; RESENDE,
2010). No entanto, o carater volume individual ndo apresentou efeito significativo pelo
teste LRT, demostrando que as procedéncias avaliadas tendem a apresentar um
comportamento fenotipico semelhante entre si para este carater.

Os caracteres avaliados mostraram-se altamente correlacionados
fenotipicamente e geneticamente aos sete anos de idade (Figura 4), tendo correlacdes
altas, positivas e significativas a 1% de probabilidade pelo teste t. A maior correlacao
fenotipica e genética, foi observada entre DAP x volume, 0,96 e 0,92 respectivamente.
Os caracteres DAP e volume quando correlacionados com a altura, apresentaram
correlacdo genética de moderada a alta, tendo correlacdo de 0,71 para DAP x altura

e 0,73 para volume x altura.
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Figura 4 - Correlacfes genéticas (A) e fenotipicas (B) entre os caracteres DAP,
altura e volume individual em progénies de E. pellita aos 7 anos de idade em
Mucuri-BA

Q Q
XX (A) XX (B)
DAP DAP
1 & 1 &
*%
Altura 0,71 1 o@o Altura 0,88** 1 0&0
N N
° °
Volume 0,92 0,73** 1 Volume 0,96 0,86™ 1
[ — ___—— ! . e
A1 08-06-04-02 0 02 04 06 08 1 4 08-06-04-02 0 02 04 06 08 1

(** Significativo pelo teste t a 1% de probabilidade)

As progénies de E. pellita aos sete anos, apresentaram DAP médio de 14,35
cm, altura média de 18,89 m e volume individual de 0,1496 m3. Magalhéaes et al. (2007)
obtiveram para E. pellita aos 9,4 anos, 13,65 cm; 15,80 m e 0,1195 m?3 para DAP,
altura e volume individual, respectivamente, em Paracatu-MG. Desempenho similar
ao presente estudo, foi observado por Pereira et al. (2000) onde foi obtido 13,5 m de
altura e 14,2 cm de DAP para E. pellita aos 6,5 anos, considerando as condi¢des
edafoclimaticas de Brasilandia-MG. O crescimento de espécies arbdoreas é
diretamente relacionado aos sitios, as condicfes especificas necessarias para
crescimento e o manejo adotado (DUARTE et al., 2012).

Para os caracteres avaliados, a procedéncia Black Mount Road apresentou o
melhor crescimento em DAP (Figura 5-A) e volume individual (Figura 5-C), estando
mais proxima do desempenho do clone comercial utilizado como testemunha. Isto
demonstra o potencial desta procedéncia para ser explorado no programa de
melhoramento. Para altura, a procedéncia Orchard demonstrou o melhor desempenho
(Figura 5-B), indicando que este crescimento superior em altura pode estar associado

ao efeito de procedéncia.
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Figura 5 - Box-plot de DAP (A), altura (B) e volume individual (C) de sete
procedéncias de E. pellita e testemunha, aos 7 anos de idade em Mucuri-BA
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Considerando uma sobrevivéncia média de 89,4% aos sete anos de idade, o
incremento médio anual (IMA) do E. pellita em Mucuri foi de 27,8 m3.hal.anot. O IMA
das florestas do género Eucalyptus em Mucuri, atualmente, encontra-se em 35 m3.ha
1.ano?, podendo esta produtividade flutuar para mais ou para menos, dependendo do
gendtipo, sitio, condigbes bidticas e abidticas. Portanto, ao considerarmos que as
florestas comerciais da regido sdo formadas por gendtipos melhorados,
principalmente o uso de clones elite e hibridos reconhecidamente produtivos, o E.
pellita possui potencial para ser melhorado as condi¢fes locais e atingir o IMA médio
da regiao.

Entre as procedéncias de E. pellita avaliadas em Mucuri aos sete anos, foram
observados diferentes niveis de sobrevivéncia (Figura 6). No entanto, nenhuma das
procedéncias avaliadas teve percentual de sobrevivéncia superior ao clone comercial
utilizado como testemunha. A procedéncia Tully apresentou o maior percentual de
sobrevivéncia (92,1%), seguido da Orchard (91,5%). A procedéncia que apresentou
menor nivel de sobrevivéncia foi Helenvale, com 81,6%. A sobrevivéncia de E. pellita
relatada por Magalhédes et al. (2007) em Paracatu-MG, foi de 65,22% aos 9,4 anos,
indicando que as procedéncias avaliadas em Mucuri, apresentaram melhor adaptacao
as condicOes edafoclimaticas local.

Figura 6 - Percentual de sobrevivéncia de procedéncias de E. pellita e clone
comercial (testemunha), avaliadas aos 7 anos de idade em Mucuri-BA
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Apesar das procedéncias e progénies apresentarem efeito significativo pelo teste LRT,
indicando que ganhos podem ser obtidos com a sele¢cdo, a magnitude dos
componentes de variancia foi baixa (Tabela 3). Dos componentes de variancia, a
variabilidade observada entre as procedéncias foi a menor para todos os caracteres,
indicando que a maiores ganhos tendem a ser obtidos se for feita a selegao dentro
das procedéncias.

Além dos componentes de variancia de procedéncia, foram estimados os
parametros de divergéncia genética (Tabela 3) a fim de compreender e explorar a
magnitude da variabilidade das progénies e das procedéncias. Mesmo sendo
observado efeito significativo de procedéncia para DAP e altura, a divergéncia

genética entre procedéncias (Qg;) acomodou 1,1% da varidncia existente,

demonstrando que estas diferencas sdo minimas para estes caracteres. Entre

progénies (QPP) a divergéncia observada foi de 1,5%, 3,5%, 2,6% para DAP, altura e

volume, respectivamente.

Via de regra, os maiores niveis de divergéncia genética foram encontrados

dentro de progénies/procedéncias (Qd), com valores superiores a 95% da

variabilidade dos caracteres avaliados. Em geral, para caracteres de crescimento em
espécies florestais, € comum a presenca da maior variabilidade dentro das
procedéncias. Souza et al. (2016) encontraram para DAP e volume, divergéncia
genética de aproximadamente 98% e 80% para altura dentro das procedéncias de
Pinus maximinoi, P. oocarpa e P. tecunumanii. Por meio de marcadores
microssatélites, o parametro Fst, 0 qual é analogo ao Qsr, foi estimado por Quang et
al. (2013), indicando baixa divergéncia genética entre procedéncias de E. urophylla
para DAP e altura.

O conhecimento da magnitude da variabilidade genética existente em uma
populacdo, também pode ser obtida por meio da estimativa de herdabilidades, as
quais sdao de grande importancia no melhoramento florestal (WRIGHT, 1976).

N . A . . 2. ..
Portanto, para a estimativa das herdabilidade, a variancia genética aditiva (0, ) foi

estimada considerando as progénies de E. pellita como oriundas de sistema misto de
reproducdo. O negligenciamento dos diferentes niveis de parentesco existente dentro
das populacdes de espécies sabidamente com sistema misto de reproducédo, pode
resultar em superestimavas de ganhos na selecdo (TAMBARUSSI et al., 2018).
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Portanto, devido a baixa magnitude da variancia genética entre progénies e a
correcdo da estimativa da variancia genética aditiva por meio do coeficiente de

parentesco, as herdabilidade no sentido restrito (hf) para 0s caracteres de

crescimento avaliados, mostram-se baixas (Tabela 3).

A maior hi2 observada foi para o carater altura (0,06), ao passo que hiZ: 0,03 e

0,04 foi encontrada para DAP e volume, respectivamente. A baixa magnitude das
herdabilidades eram previstas devido a baixa variabilidade encontrada entre as
progénies. Esta situacdo sugere um baixo controle genético dos caracteres e poucos
ganhos poderéo ser obtidos se for feita somente a selecdo massal (SATO et al., 2007).
As herdabilidades dentro de progénies também foram baixas e variaram de 0,01 a
0,03 entre os caracteres avaliados. As herdabilidade foram consideradas baixas
conforme descrito por Resende (1995), onde herdabilidades de 0,01 a 0,15 séo
baixas, de 0,15 a 0,50 sédo médias e acima de 0,50 altas.

Em termos de variabilidade, o coeficiente de variagdo genetico (CV,) variou de
3,27% a 9,71%, sendo o volume o carater com maior CV,. A significancia estatistica

indica a existéncia de variabilidade entre progénies, embora esta seja baixa, ganhos
genéticos podem ser obtidos se realizada uma selecdo criteriosa das melhores
progénies. O volume individual foi o carater que apresentou o maior coeficiente de

variagdo geneético aditivo (Cv,), o qual variou de 4,3% para DAP a 12,79% para
volume. O Cv,; acima de 7% pode ser considerado alto e passivel de obter ganhos
com a selecdo (SEBBENN, 1998).

O volume foi também o carater que apresentou o maior CV, (59,15 %),
provavelmente por se tratar de uma variavel dependente e estimada, sofrendo maior
efeito do ambiente, ao passo que a altura apresentou o menor CV, (20,01 %). O

coeficiente de variacao relativo (b), descrito por Vencovsky (1987), indica controle
genético existente sobre o carater, de modo que valores em torno da unidade séo os
mais adequados para garantir ganhos com a sele¢do. Os valores obtidos nesse

estudo foram considerados baixos, onde a altura apresentou o maior valor para este

parametro (0,19), muito por conta dos valores de CV, e CV, envolvidos na estimativa,

indicando notério efeito do ambiente sobre o teste.
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Tabela 3 - Parametros genéticos e componentes de variancia para os caracteres
DAP, altura e volume individual, em teste de procedéncia/progénie de E. pellita,

aos sete anos de idade, em Mucuri — BA

Parametro DAP Altura Volume
Variancia genética aditiva (Gf\) 0,3815 0,9130 0,0004
Variancia genética entre progénies (GS) 0,2198 0,5259 0,0002
Variancia entre procedéncias (6;) 0,1662 0,1664 0,0001
Variancia ambiental (O_ez) 0,6435 1,0667 0,0005
Variancia residual dentro (0;) 14,0115 14,2902  0,0078
Variancia fenotipica (Of) 15,0410 16,0492 0,0086
B _ _ ) 0,03+ 0,06+ 0,04+
Herdabilidade no sentido restrito (hi ) (0.013) (0,019) (0,015)
Herdabilidade dentro de progénies (hdz) 0,01 0,03 0,03
Coeficiente de variacao genético (CVg %) 3,27 3,84 9,71
Coeficiente de variagdo genética aditiva (CV; %) 4,30 5,06 12,79
Coeficiente de variagdo experimental (CVe %) 26,09 20,01 59,15
Acurécia seletiva (Fy,) 0,58 0,70 0,65
Coeficiente de variacao relativo (b) 0,13 0,19 0,16
Média geral 14,35 18,89 0,1496
Divergéncia genética entre procedéncias (QST ) 0,0115 0,0111 0,0102
Divergéncia genética entre progénies (QPP) 0,0153 0,0351 0,0260
Divergéncia genética dentro de progénies (Qd ) 0,9732 0,9538 0,9639

Tratando-se de acuracia seletiva (I;), de acordo com Resende e Duarte (2007)

mesmo com valores de b baixos, € possivel obter valores adequados de acuracia. Os

valores obtidos foram considerados moderados a alto, variando de 0,58 a 0,70, sendo

a altura o carater que apresentou o maior valor de acuracia (0,70). A acuréacia

representa a relacdo entre o valor genético verdadeiro e o predito (BLUP), portanto
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valores de acuracia superiores a 0,50 garantem boa precisao na selecéo de genétipos,
(RESENDE, 2007).

4.2 Ganhos de selegcdo e tamanho efetivo populacional

A fim de compreender o cendrio de possiveis ganhos genéticos, se for feita a
selecdo baseada nas estimativas dos parametros genéticos e na variabilidade
detectada das progénies, duas intensidades de selecdo foram simuladas (Tabela 4).

Aplicando uma intensidade de sele¢do aos 7 anos de 5%, ou seja, selecionados
0s 268 melhores individuos ordenados pelo BLUP, os ganhos variam de 4,39% (DAP)

a 18,24% (volume), de modo que o tamanho efetivo (N,) pds sele¢do € de no maximo

64 se utilizado o volume como carater de selecdo. Altura e DAP apresentaram
tamanho efetivo de 45 e 52, respectivamente.

A partir da intensidade de selecdo de 10% com 535 individuos selecionados
pelos melhores BLUPs, os ganhos variaram de 3,48% (DAP) a 12,23% (volume). O
tamanhos efetivo a ser obtido com esta intensidade é de 108 por meio do volume. O
menor tamanho efetivo simulado foi utilizando a altura, com 45 para i=5% e 86 para
i=10%.

Tabela 4 — Estimativa de ganhos de selecdo individual (%), nova média e
tamanho efetivo populacional (N,) para os caracteres DAP, altura e volume

individual, em teste de procedéncia/progénie de E. pellita, aos sete anos de
idade, em Mucuri — BA

i =5% i =10%
DAP Altura Volume DAP Altura Volume
Ganho (%) 4,39 6,88 18,24 3,48 5,45 12,23
Nova média 14,98 20,19 0,1759 14,85 19,92 0,1679
N, 51,93 45,55 64,07 89,74 86,38 108,04
N° Prog 32 24 43 55 43 53

i= intensidade de selecdo; DAP= diametro a altura do peito (cm); Altura= altura total (m); Volume=
volume individual (m3); Ne = tamanho efetivo populacional; N° Prog= numero de progénies
selecionadas.

O numero de progénies selecionadas com a intensidade de i=5% de sele¢éo
foram 32, 24 e 43 para DAP, altura e volume, respectivamente. Para a intensidade de
selecdo de i=10% foram selecionadas 55, 43 e 53 para DAP, altura e volume,

respectivamente. De acordo com Sebbenn (2003), o tamanho efetivo suficiente para
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garantir e atender os objetivos da conservagcao ex-situ, em espécies com sistema
misto de reproducdo como € o E. pellita, pode ser obtido a partir de um tamanho
amostral de 35 progénies.

Analisando as duas estratégias de selecao, a simulagcdo com 5% de intensidade
se aproxima do tamanho amostral ideal, ao passo que a intensidade de 10% abrange
uma quantidade maior de progénies e esta acima do valor ideal. Portanto, a escolha
da melhor estratégia dependera do quanto o melhorista pretende ser conservador com
a populacéo e assim formar um Pomar de Sementes por Mudas.

Em suma, mesmo com a baixa variabilidade encontrada no teste de
procedéncia e progénie, o desbaste dos piores individuos e a manutencdo dos
individuos superiores respeitando o tamanho efetivo populacional, € uma alternativa

para melhoria da populacao.

4.3 Distancias genéticas e agrupamentos

Ainda que os caracteres DAP, altura e volume sejam altamente correlacionados
e resultem no efeito de multicolinearidade, estes caracteres nao podem ser
desconsiderados devido a sua importancia para o melhoramento florestal. Para
amenizar esta problematica, a distancia de Mahalanobis padroniza e compensa a
correlacdo existente entre esses caracteres, além de considerar a magnitude das
variancias e covariancias residuais, tornando-se alternativa para estudos com
caracteres que apresentem multicolinearidade (HAIR JUNIOR et al., 2009; RESENDE
et al., 2014).

Por meio da matriz de distancias de Mahalanobis (dados ndo apresentados), a
distancia minima observada entre as progénies foi D= 0,101 e a distancia maxima
obtida entre os pares de progénies foi D2=5,702. As distancias encontradas podem
ser consideradas baixas, quando comparadas com outros valores obtidos para E.
pellita e para outras espécies de Eucalyptus, como E. maculata, E. tereticornis, E.
urophylla, E. grandis, E. cloeziana, E. camaldulensis e E. resinifera (TRUGILHO et al.,
1997). Além de outras espécies, como Bombax ceiba (CHATURVEDI; PANDEY,
2001), P. caribaea var. bahamensis (SILVA et al., 2012). Inicialmente, esperavam-se
maiores valores de distancias genéticas por se tratarem de progénies de populacdes
distintas, porém os baixos valores de distancias condizem com a baixa variabilidade

apresentada anteriormente pela analise univariada com os parametros genéticos.
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A menor distancia foi encontrada entre as progénies 116-O e 114-O, ambas da
procedéncia Orchard, de Papua-Nova Guiné. Possivelmente essa similaridade se da
devido esta populacdo possuir um estagio de melhoramento e ter passado por
desbastes seletivos. A maior distancia genética constatada foi entre as progénies 99-

CT e 54-C, pertencentes a populagdes distintas, Creb Track e Connl. A.

4.3.1 Agrupamento método de otimizacéo de Tocher

Foram obtidos pelo método de agrupamento de Tocher, 29 grupos divergentes
(Tabela 5) a partir dos BLUPs das 118 progénies. A formacéo desta quantidade de
grupos evidencia que o método conseguiu detectar a variabilidade existente entre as
progénies, mesmo apds a baixa variabilidade descrita anteriormente a partir dos
parametros genéticos.

O critério de agrupamento entre as progénies foi o =1,08, sendo este valor
utilizado para a inclusdo das progénies no grupo 1 ou formacéo de novos grupos. A
distancia minima entre as progénies (D2= 0,101), é equivalente a distancia existente
entre as progénies pertencentes ao grupo 1, isto significa que as progénies deste
grupo sao similares. Este grupo foi formado em sua maioria por progénies da
procedéncia Orchard de Papua-Nova Guiné (sete progénies) além de trés progénies
da procedéncia Tully.

No melhoramento, os maiores niveis de heterose tendem a ser obtidos quando
cruzados individuos de grupos e populacdes divergentes geneticamente (LEE, 1995;
SOUZA JUNIOR, 2001). A heterose do hibrido entre populacbes é dada por

h= Z(pi —r)?d, onde p, er. sdo frequéncias dos alelos favoraveis nas populacées 1

e 2, respectivamente e d € o efeito de dominancia (HALLAUER e MIRANDA FILHO,
1988). Assim, individuos de mesmo grupo ndo devem ser cruzados entre si, pois pode
ocorrer parentesco entre individuos aparentados, e que podem resultar em niveis de
endogamia o que pode compromete a continuidade do programa de melhoramento
(KAGEYAMA, 1981).

O grupo 2 agrupou o maior nuamero de progénies, 22,9% das progénies
avaliadas, sendo estas provenientes de cinco populacdes diferentes: Black Mount
Road, Creb Track, Helenvale, M. Ray, Tully. Geograficamente, estas popula¢gdes sao
as mais proximas entre si, 0 que possibilita o fluxo génico entre elas (Figura 2). As

procedéncias Orchard e Connl. A foram as Unicas que nao contribuiram com nenhuma
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progénie para o grupo 2, possivelmente por se tratarem de populagdes mais isoladas
(Tabela 5).

Tabela 5 - Agrupamento das progénies de E. pellita aos 7 anos de idade, pelo
método de otimizacdo de Tocher, a partir da distancia generalizada de
Mahalanobis (D?), baseado nos valores genéticos preditos (BLUP) para
caracteres DAP, altura total e volume individual, em Mucuri-BA

Grupos Progénies N° Progénies
114-0 116-O 113-0 47-T 112-0 44-T 41-T 117-0O 0
102-0 101-O
26-M 68-B 24-M 74-B 62-B 65-B 21-M 13-H
2 43-T 94-CT 66-B 34-M 69-B 23-M 83-CT 19-M 22
33-M 73-B 91-CT 88-CT 35-M 61-B
3 105-0 107-0 109-O 119-O 104-0 5

10-H 9-H 25-M 86-CT 5-H 92-CT 15-H 97-CT
77-B 38-M 95-CT 37-M 27-M 82-CT 81-CT

I
=
ol

5 100-O 80-CT 55-C 56-C 40-T 72-B 111-O 7
6 63-B 71-B 6-H 64-B 1-H 50-T 79-CT 7
7 110-0 98-CT 99-CT 3
8 14-H 84-CT 96-CT 31-M 4-H 3-H 11-H 2-H 8
9 49-T 8-H 89-CT 75-B 4
10 45-T 46-T 87-CT 120-O 4
11 67-B 76-B 28-M 3
12 12-H 16-H 2
13 60-B 7-H 2
14 29-M 70-B 39-T 30-M 4
15 103-O 115-O 52-T 53-T 4
16 42-T 57-C 2
17 18-M 59-B 2
18 106-O 118-O 2
19 20-M 51-T 2
20 108-O0 1
21 17-H 1
22 22-M 1
23 32-M 1
24 36-M 1
25 48-T 1
26 54-C 1
27 85-CT 1
28 90-CT 1
29 93-CT 1

B= Black Mount Road; C= Connl. A; CT= Creb Track; H= Helenvale; M = M. Ray; O= Orchard; T= Tully
A analise intergrupos revelou que os valores mais elevados de distancia

genética ocorreram entre 0s grupos 7 e 26 (D2=5,702). O grupo 7 € formado pelas
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progénies 110-0O, 98-CT, 99-CT, pertencentes a procedéncia Orchard e Creb Track,
enquanto que o grupo 26 foi formado por uma Unica progénie, a 54-C da procedéncia
Connl. A. De forma geral, ndo houve um padréo de formacéo dos grupos em relacao
as procedéncias, exceto o grupo 1 formado apenas por progénies da Orchard de
Papua-Nova Guiné. A distancia intergrupos completa encontra-se no apéndice A do
presente trabalho.

Na Figura 7 estdo as médias dos caracteres de crescimento para cada grupo
formado. A progénie 48-T pertencente ao grupo 25, possui as maiores médias de
produtividade para DAP, altura e volume. As progénies 67-B, 76-B, 28-M pertencentes
ao grupo 11 e 36-M pertencente ao grupo 24, também apresentam crescimento
superior a média do teste. No entanto, estes grupos possuem baixa e/ou moderada
distancia genética, nao possibilitando o cruzamento entre individuos desses grupos,
pois dificilmente havera efeito heterotico.

Para o carater altura, os grupos 20, 24, 1 e 15 apresentaram crescimento acima
da média do teste. Esses grupos sao formados por progénies das procedéncias
Orchard, M. Ray, Black Mount Road e Tully, indicando que na hibridacdo suas
progénies poderiam contribuir com o crescimento em altura. Os grupos 25, 11, 9, 20,
7, 24, 1 sédo os mais produtivos em termos de volume individual e tornam-se grupos
estratégicos para serem utilizados na hibridagéo.

Os grupos com a menores médias de crescimento para DAP e altura foram os
grupos 29, 12 e 21. Para o volume individual foram os grupos 16, 12 e 26. Os
genodtipos pertencentes nestes grupos dificilmente serdo utilizados para compor
centrais de hibridagéo, levando em conta apenas os caracteres de crescimento.

Neste trabalho ndo avaliamos a tolerancia a pragas e doencas das progénies,
no entanto, possivelmente podem haver individuos tolerantes em grupos superiores
ou intermediarios em termos de crescimento ou até mesmo nas progénies menos
produtivas. Um exemplo prético, seria a identificacdo de individuos de E. pellita que
possuam resisténcia a Puccinia psidii (ferrugem), o que ja foi relatado na literatura
(SANTOS et al.,, 2014) ou até mesmo resisténcia a outras doencgas causadas por
Ceratocystis fimbriata (murcha-de-ceratocystis) e Cylindrocladium pteridis (mancha
foliar e desfolha) (GUIMARAES et al., 2010) e inclui-los em delineamentos dialélicos

juntamente com individuos de outras espécies de rapido crescimento como o E.
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grandis, avaliar todos os cruzamentos possiveis e buscar identificar a presenca de
heterose nesses cruzamentos (SOUZA JUNIOR, 2001).

O uso do E. pellita para compor hibridos com espécies de alto crescimento &
visto como potencial, pois tem apresentado altos niveis de resisténcia a doencas
causadas por Cylindrocladium (RODAS et al., 2005), que afetam a produtividade na
Regido Norte do Brasil, por exemplo, a qual € uma regido de fronteira florestal (ASSIS
et al., 2015). Portanto, é importante que a variabilidade das populacfes existentes no
Brasil, seja mantida e que as acfes do melhoramento florestal para adaptacdo da
espécies, ndo prejudiquem a tolerancia existente (SILVA et al., 2018).

Assim como a heterose, a capacidade especifica de combinacdo entre
genitores, dependem que estes sejam divergentes e de dominancia no controle do
carater (FALCONER; MACKAY, 1996). Dessa maneira, com base nha distancia
intergrupos, as progénies pertencentes aos grupos mais divergentes e que possuam
maior valor genético (BLUP) ou maior desempenho produtivo para os caracteres
avaliados, podem ser testadas no programa de hibridacdo da espécie a fim de
potencializar um possivel efeito de heterose com estes gendtipos (Tabela 6). Trata-se
do caso das progénies 99-CT (grupo 7), 8-H (grupo 9), 48-T (grupo 25), 49-T (grupo
9) e 110-O (grupo 7), as quais tiveram o melhor desempenho em relagédo aos seus

valores genéticos.
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Figura 7 - Média de DAP, altura e volume individual de cada grupo heterdético
formado pelo método de Tocher, para progénies de E. pellita, avaliadas aos 7

anos de idade em Mucuri-BA
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Tabela 6 - Valores genéticos preditos (BLUP) das 30 melhores progénies de E.
pellita pertencentes a sete procedéncias, aos sete anos de idade em Mucuri-BA

DAP Altura Volume
N° Prog. Proce. BLUP Prog. Proce. BLUP Prog. Proce. BLUP
1 8 Helenvale 0,505 99 Creb Track 1,601 99 Creb Track 0,025
2 99 Creb Track 0,373 119 Orchard 1,269 8 Helenvale 0,024
3 48 Tully 0,358 48 Tully 1,134 48 Tully 0,022
4 75 Black M.Road 0,339 8 Helenvale 1,039 49 Tully 0,019
5 49 Tully 0,336 76 Black M.Road 1,035 110 Orchard 0,019
6 89 Creb Track 0,328 98 Creb Track 0,994 75 Black M.Road 0,018
7 28 M.Ray 0,302 108 Orchard 0,891 28 M.Ray 0,017
8 59  Black M.Road 0,269 106 Orchard 0,829 108 Orchard 0,015
9 7 Helenvale 0,268 109 Orchard 0,825 67 Black M.Road 0,014
10 76 Black M.Road 0,265 24 M.Ray 0,706 89 Creb Track 0,014
11 110 Orchard 0,260 67 Black M.Road 0,705 120 Orchard 0,014
12 18 M.Ray 0,227 45 Tully 0,672 98 Creb Track 0,014
13 93 Creb Track 0,204 7 Helenvale 0,642 76 Black M.Road 0,014
14 120 Orchard 0,199 15 Helenvale 0,639 7 Helenvale 0,011
15 15 Helenvale 0,196 87 Creb Track 0,626 27 M.Ray 0,010
16 67 Black M.Road 0,196 75 Black M.Road 0,614 24 M.Ray 0,010
17 24 M.Ray 0,194 27 M.Ray 0,562 15 Helenvale 0,009
18 119 Orchard 0,193 36 M.Ray 0,559 109 Orchard 0,009
19 108 Orchard 0,187 28 M.Ray 0,553 37 M.Ray 0,009
20 50 Tully 0,181 120 Orchard 0,550 119 Orchard 0,009
21 60 Black M.Road 0,169 118 Orchard 0,475 106 Orchard 0,008
22 109 Orchard 0,150 110 Orchard 0,464 45 Tully 0,007
23 81 Creb Track 0,142 105 Orchard 0,436 46 Tully 0,007
24 98 Creb Track 0,140 38 M.Ray 0,423 25 M.Ray 0,007
25 25 M.Ray 0,127 57 Connl. A 0,395 60 Black M.Road 0,007
26 27 M.Ray 0,124 86 Creb Track 0,392 9 Helenvale 0,007
27 37 M.Ray 0,108 68 Black M.Road 0,387 97 Creb Track 0,006
28 6 Helenvale 0,106 9 Helenvale 0,376 86 Creb Track 0,006
29 45 Tully 0,104 37 M.Ray 0,372 93 Creb Track 0,005
30 86 Creb Track 0,103 97 Creb Track 0,353 10 Helenvale 0,005

Prog: Progénie; Proce: Procedéncia
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Da mesma maneira que foram obtidos os agrupamentos formados pelas
progénies, a distancia genética de Mahalanobis foi estimada para as seis
procedéncias australianas e a procedéncia de Papua-Nova Guiné, onde inicialmente
as procedéncias foram agrupadas pelo método de Tocher, resultando na formacéao de
3 grupos divergentes. O grupo 1 foi formado por cinco das sete procedéncias
avaliadas e as procedéncias Connl. A e Orchard distribuidas no grupo 2 e 3,
respectivamente (Tabela 7).

O critério de agrupamento foi de o =2,41, tendo as procedéncias Connl. A e
Orchard com a maior distancia genética (D2= 3,37) justificando a formacgéo de dois
grupos divergentes. Essas duas procedéncias séo as mais distantes geograficamente,
portanto, era se esperado que houvesse menor similaridade entre estas duas
populacdes.

Tabela 7 - Agrupamento das procedéncias de E. pellita aos 7 anos de idade, pelo
método de otimizacdo de Tocher, a partir da distancia generalizada de

Mahalanobis (D?), baseado nos caracteres DAP, altura total e volume individual,
em Mucuri-BA

Grupos Procedéncias N° Procedéncias
M.RAY
TULLY
1 BLACK M. ROAD 5
CREB TRACK
HELENVALE
CONNL. A 1
3 ORCHARD 1

As procedéncias menos contrastantes foram M. Ray e Tully, com a distancia
genética minima (D2=0,853) estimada. Estas foram agrupadas no grupo 1, juntamente
com as procedéncias Black M. Road, Creb Track e Halenvale, indicando forte
similaridade entre estas populagdes. De acordo com House e Bell (1996), a maior
parte da diversidade genética esta concentrada dentro de populacdes, ao invés de
entre populacdes, o que é frequentemente encontrado em angiospermas polinizadas
por animais e insetos como o E. pellita.

Além das distancias de Mahalanobis, os parametros genéticos tambéem

evidenciaram a baixa divergéncia genética entre as procedéncias de E. pellita. Essa
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baixa divergéncia pode ser possivelmente, resultante do frequente fluxo génico entre
as populacdes em Queensland, o que tente a reduzir o efeito da selecdo natural e
deriva genética, aumentando a similaridade entre populacdes (SEBBENN et al.,2005).

Ainda conforme Sebbenn et al. (2005), o fluxo génico extensivo por meio de
pdlen promove os altos niveis de diversidade genética dentro das populacdes e baixa
diferenciacdo entre populacdes, sendo considerado o principal mecanismo de

manutencado da coesao genética de uma espécie.

4.3.2 Agrupamento método da ligacdo média (UPGMA)

O dendrograma obtido pelo método hierarquico UPGMA para o agrupamento
das progénies, utilizando a distancia de Mahalanobis como medida de dissimilaridade,
indicou a formacéao de 29 grupos (Figura 8), onde o numero de grupos no método de
UPGMA foi pré-definido a partir do nimero de grupos identificados no agrupamento
de Tocher.

Algumas semelhancas sdo observadas entre os agrupamentos obtidos pelo
método de Tocher (Tabela 5), porém ndo idénticos, pois algumas progénies foram
agrupadas em clusters distintos quando comparados com 0s grupos formados pelo
método de Tocher. O grupo 1 identificado como o grupo de progénies com a maior
similaridade pelo método de Tocher, foi igualmente classificado pelo método UPGMA,
onde o primeiro e segundo grupo formados (da esquerda para a direita), contemplam
as progénies formadas no grupo 1. Da mesma forma tratada pelo método de Tocher,
ha mais divergéncia entre do que dentro de grupos. Portanto cruzamentos para
formacdo de hibridos intraespecificos, tendem a ndo ser promissores com as
progénies pertencentes aos dois primeiros grupos do dendrograma.

Pelo dendrograma, as progénies presentes nos ramos da extrema direita
formam quatro grupos, sendo estes 0os mais divergentes das 118 progénies avaliadas.
As progénies 75-B, 28-M, 76-B, 67-B, 8-4 49-T, 89-CT, 48T, 98-C, 110-O e 99-CT,
apenas observando a distancia genética entre elas, seriam candidatas a compor uma
central de hibridacédo, porém ndo apenas a distancia genética deve ser observada,
mas sim a produtividade ou algum carater qualitativo de interesse, que as tornem
como genotipos a serem usados na formacéo de hibridos intraespecificos.

De forma pratica, na formacdo de hibridos intraespecificos de E. pellita

utilizariamos o ordenamento das melhores progénies em termos de BLUP (Tabela 6)
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e neste caso ao selecionar as 5 melhores progénies: 99-CT, 8-H, 48-T, 49-T e 110-0,
estas poderiam compor um dialelo a ser testado e verificada a presenca de heterose.

As progénies 107-0, 108-0, 119-0O e 120-0 pertencem a procedéncia Orchard.
Estas progénies permaneceram agrupadas em pares, como as progénies 107-O e
119-0, que formaram um grupo juntamente com outras duas progénies de mesma
procedéncia e as progénies 108-0O e 120-O que formaram outro grupo. Isso demostra
gue o método UPGMA identificou a similaridade entre essas progénies de mesma
procedéncia.

Visualmente percebemos a formacéo de grupos com progénies de diferentes
procedéncias, demonstrando que 0s grupos ndo seguiram um padrao de agrupamento
atribuido apenas a localizacdo geografica, outros fatores como deriva genética e a
prépria selecdo natural podem contribuir para a formacao de grupos com diferentes
progénies (SEBBENN et al., 2005).

Sehgal et al. (1994) sugeriram que mesmo que genoétipos sejam provenientes
de uma mesma regido, ndo necessariamente estes irdo formar um uanico grupo,
podendo haver misturas entre gendtipos em grupos diferentes. E quando ha grupos
formados por progénies de procedéncias diferentes, uma das hipoteses é de que a
espécie possui uniformidade genética (ASLAM et al., 2011).



Figura 8 - Dendrograma obtido pelo método UPGMA com base na distancia generalizada de Mahalanobis (D?), formando 29
grupos a partir dos valores genéticos (BLUP) de 118 progénies de E. pellita aos 7 anos de idade, Mucuri-BA
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O agrupamento das procedéncias formado pelo método UPGMA (Figura 9) foi
similar ao formado pelo método de Tocher. Pelo UPGMA, as procedéncias foram
agrupadas em quatro grupos divergentes, sendo que pelo método de Tocher foram
formados trés grupos. Isto ocorreu devido a escolha de ndo utilizar um ponto de corte
no dendrograma.

As procedéncias Connl. A e Orchard, mantiveram-se como as mais
divergentes, porém as procedéncias Creb Track e Helenvale formaram um terceiro
grupo, sendo que pelo método de Tocher estas formaram juntamente com as outras
cinco procedéncias o grupo de maior similaridade. De acordo com Kageyama (1977)
adaptacdo de procedéncias de mesma espécie em diferentes locais, resulta na

variabilidade e divergéncia entre estas procedéncias.

Figura 9 - Dendrograma obtido pelo método UPGMA com base na distancia
generalizada de Mahalanobis (D2), para sete procedéncias de E. pellita aos sete
anos de idade
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As populagcbes de Creb Track e Helenvale em seus locais de origem, sao
proximas (Figura 2), de forma que o fluxo génico entre as duas populagdes deve ter
ocorrido com alta intensidade. Além disso a altitude média, temperatura média e a
precipitagdo média (Tabela 1), sdo proximas de modo a estreitar a similaridade entre
as duas populacdes, sendo este o possivel motivo para que estas formassem um

anico grupo.
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4.4 Coeficientes de correlacdo cofenéticos

Com o uso de dois métodos distintos de agrupamento: método hierarquico da
ligacdo média (UPGMA) e o método de otimizacdo de Tocher, percebemos que 0s
agrupamentos ndo sdo totalmente iguais. A fim de encontrar um parametro que
direcione o melhor método e agrupamento a ser considerado, estimamos o coeficiente
de correlagéo cofenético (CCC). Este coeficiente descreve a similaridade da matriz de
distancias de Mahalanobis e a matriz cofenética de cada método avaliado, ou seja,
indica 0 quanto é correta a representacao das distancias de Mahalanobis nos grupos
formados (SOKAL e ROHLF, 1962).

Para o agrupamento das progénies, o método de otimizacdo de Tocher
apresentou alto CCC de 0,89 além de ser significativo a 5% pelo teste de Mantel
(Figura 10). O agrupamento do método UPGMA teve CCC de 0,63, ndo apresentando
a mesma confiabilidade que o método de Tocher, pois de acordo com Rohlf (1970),
CCC menor que 0,7 indica inadequacao do agrupamento. Por este motivo utilizamos
como referéncia o mesmo numero de grupos obtido pelo método de Tocher (29), para

a formacéao dos grupos com UPGMA.

Figura 10 - Coeficiente de correlacdo cofenético entre a matriz de distancia de
Mahalanobis (D?) das progénies de E. pellita e a matriz cofenética do método de
agrupamento de Tocher e método de agrupamento UPGMA

[N
L]

Matrig Cofenética UPGMA

Matriz Cofenética Tocher

CCC=10,63"

CCC=0,89* |
6 0

6

2 4 2 4
Matriz Mahalanobis (D?) Matriz Mahalanobis (D?)

* significativo pelo teste de Mantel a 5% de probabilidade, com bootstrap de 1.000 repeticdes.
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Para o agrupamento das procedéncias pelo método de Tocher, o CCC foi de
0,69 e significativo a 1% pelo teste de Mantel (Figura 11).

O agrupamento pelo método UPGMA apresentou coeficiente de correlacao
cofenético de CCC=0,86 e significativo a 5% pelo teste de Mantel (Figura 11). Esta
superioridade no valor de CCC, reflete em maior confiabilidade no agrupamento
UPGMA tratando-se das procedéncias, pois este conseguiu agrupar de forma mais
consistente as procedéncias, em relacdo a matriz de distancia genética.

Figura 11 - Coeficiente de correlacdo cofenético entre a matriz de distancia de

Mahalanobis (D?) das procedéncias de E. pellita e a matriz cofenética do método
de Tocher e do método de agrupamento UPGMA

w

(3%

I\ﬂatnz Cofenética Tocher
Matriz Cofenética UPGMA

CCC =0,69* CCC=0,86""

0 1 2 3 4 0 1 2 3
Matriz Mahalanobis (D?) Matriz Mahalanobis (D?)

** significativo pelo teste de Mantel a 1% de probabilidade, com bootstrap de 1.000 repeticdes.

4.5 Importancia dos caracteres na estimativa da distancia genética

Pelo método de Singh (1981), a variavel que mais contribuiu para a estimativa
da divergéncia genética entre as procedéncias e progénies aos sete anos de idade foi
a altura, com 86,8% e 73,8% respectivamente, seguido do DAP com 12,6% e 25,7%
respectivamente (Figura 12). O volume individual contribuiu com apenas 0,6% para a
estimativa da divergéncia genética entre as procedéncias e progénies.

Desta forma, o método de Singh permite concluir que o volume neste estudo, é

pouco informativo para a avaliacdo da divergéncia genética entre as progénies e
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procedéncias. No entanto, esta afirmativa deve ser considerada com ressalvas. Num
primeiro momento, seria indicado o descarte da andlise do volume para a avaliacdo
da divergéncia genética, porém, néo foi simulado o descarte do volume neste trabalho,
sendo necessario uma analise mais ampla, identificando se ha impacto na formacéo
dos grupos e assim considerar a altura como o Unico carater para a estimativa da
distancia genética.

Santos et al. (2016) encontraram para progénies de Pinus caribaea var.
hondurensis contribuigdes inversas para 0s caracteres quantitativos, onde o volume
foi o carater que contribui com o maior percentual para a divergéncia genética (98%),
seguido do DAP (1,51%) e altura (0,26%).

Figura 12 - Importancia relativa dos caracteres para a estimativa da divergéncia
genética em progénies e procedéncias de E. pellita aos 7 anos de idade

Procedéncias Progénies

100+
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4.6 Analise de componentes principais

Utilizamos a analise multivariada de componentes principais para compreender
o comportamento das procedéncias e progénies em relacdo aos BLUPs dos
caracteres de crescimento, buscando as procedéncias e progénies superiores para
cada carater. Os resultados desta andlise, principalmente para as procedéncias,
corroboram com os resultados obtidos para a distancia genética.

A analise de componentes principais para as progénies de E. pellita, mostrou
gue os dois primeiros componentes principais explicaram 98,3% da variabilidade

existente entre os BLUPs dos caracteres quantitativos (Figura 13).

Figura 13 - Dispersao das progénies de E. pellita em funcdo dos escores das
duas componentes principais, baseado nos valores genéticos preditos (BLUP)
dos caracteres quantitativos DAP, altura e volume, aos 7 anos de idade em
Mucuri-BA

. BLACK M.ROAD . CREB TRACK . M.RAY . TULLY

Procedéncia:
. CONNLA . HELENVALE ORCHARD

75

60) 28]

standardized PC2 (7.6% explained var.)

2 -1 0 b 2
standardized PC1 (80.7% explained var.)

g_DAP: BLUP do DAP; g_altura: BLUP da Altura; g_Volume: BLUP do volume
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A dispersao das progénies quanto as componentes PC1 e PC2, indicam que
as progénies mais a direita sdo superiores em termos de BLUPs para os caracteres
de crescimento. As progénies 75, 28, 110, 7 e 120 apresentaram o melhor
desempenho em BLUP de DAP, sendo estas pertencentes a diferentes progénies.

Para a altura as progénies 76, 108, 98, 109 e 119 estiveram mais proximas do
vetor g_Altura, sendo pertencentes as procedéncias Orchard, Creb Track e Black M.
Road. Para volume as progénies 67, 15, 120, tiveram o melhor desempenho em
termos de BLUPs de volume.

N&o houve um padréo evidente de distribuicdo das progénies em relacao as
procedéncias, onde ao menos uma progénie de cada procedéncia se destacou em
relacdo aos caracteres avaliados. De certa maneira mostrando certa homogeneidade
na distribuicdo das progénies, possivelmente resultante da baixa variabilidade
discutida ao longo desse trabalho.

Por meio da dispersdo dos escores das componentes principais, foi possivel
ainda avaliar a similaridade ou dissimilaridade das procedéncias em termos de valores
genéticos (BLUP) para DAP, altura e volume. A analise de componentes principais
mostrou que 0s dois primeiros componentes principais permitiram explicar 99,6% da
variabilidade existente entre os BLUPs dos caracteres quantitativos (Figura 14). O
componente principal 1 (PC1) e o componente principal 2 (PC2) contribuiram com
70,6% e 29,1%, respectivamente, com a variancia existente entre as procedéncias de
E. pellita.

Conforme a Figura 14, nota-se um grupo formado entre as procedéncias
Helenvale, Black M. Road e Creb Track. Estas procedéncias tiveram melhor
desempenho em termos de BLUP para DAP e volume. Assim como observado nos
meétodos de agrupamento ja mencionados anteriormente, as procedéncias Connl. A e
Orchard, mostraram-se divergentes em relacdo as outras procedéncias. A
procedéncia Connl. A esteve oposta em relagcdo ao desempenho em DAP e volume
apresentado pelas outras procedéncias, tendo notdério baixo desempenho em altura.
Provavelmente, este seja um dos motivos que a levaram a ser mais divergente que as
outras procedéncias, pois a altura foi o carater que mais contribuiu para estimativa da
divergéncia genética.

O desempenho inferior em DAP e volume das procedéncias Connl. A e

Orchard, ndo compromete a manutencdo destas na populacdo, podendo serem
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conservadas de forma ex situ, a fim de que suas progénies possam fornecer possiveis
alelos complementares para caracteres de resisténcia a pragas e doencas, no

programa de hibridacao.

Figura 14 - Disperséao das procedéncias de E. pellita em funcdo dos escores das
duas componentes principais, baseado nos valores genéticos preditos (BLUP)
dos caracteres quantitativos DAP, altura e volume, aos 7 anos de idade em
Mucuri-BA
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g_DAP: BLUP do DAP; g_altura: BLUP da Altura; g_Volume: BLUP do volume
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5 CONCLUSOES

A variabilidade entre progénies foi baixa, com estimativas de componentes de
variancia e herdabilidades de baixa magnitude, comprometendo a selecdao a curto

prazo.

O E. pellita demostrou crescimento satisfatorio para as condi¢cdes
edafoclimaticas de Mucuri — BA, apresentando IMA aos sete anos, proximo ao IMA

médio das florestas comerciais da regido.

As procedéncias australianas apresentaram baixos niveis de divergéncia
genética, portanto, ganhos de selecdo tendem a ser maiores se a selecao for feita

dentro de procedéncias e progénies.

Os grupos de progénies obtidos pelo método de otimizacdo de Tocher foram
mais consistentes, portanto, o uso dos grupos definidos por este método sdo mais

adequados para serem avaliados na hibridacéo interespecifica e intraespecifica.

Para a populacédo avaliada, a altura foi o carater de maior importancia relativa

para estimativa da distancia genética.

O uso dos métodos de agrupamento para a formacao de grupos heteréticos a
partir da distancia genética de caracteres quantitativos é pertinente, pois estes sao de
facil aplicacao e interpretacdo nos programas de melhoramento de espécies florestais.

Com base nos grupos formados pelo método de Tocher, cruzamentos entre 0s
genitores divergentes destas populacdes, serdo propostos em um dilalelo a fim de
confirmar a superioridade da descendéncia dos cruzamentos, validando o uso dos

agrupamentos como metodologia para identificar grupos heteréticos.
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APENDICE A - Distancia média intergrupos de progénies de E. pellita aos sete anos em Mucuri-BA
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