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RESUMO

O Eucalyptus camaldulensis destaca-se pelo potencial de utilizagdo de sua madeira, como
também pela sua plasticidade de adaptacdo a diferentes condigdes ambientais brasileiras.
Dessa forma, se utilizou duas metodologias, para avaliar uma populacdo base de E.
camaldulensis, originaria da Australia, e instalada em Selviria-MS em abril de 1986. A
primeira procurou avaliar a variagdo genética para os caracteres silviculturais: altura total,
altura comercial, altura da primeira bifurcagdo, didmetro a altura do peito e volume; como
também da qualidade da madeira como a resisténcia a penetracdo e a densidade basica da
madeira. Para tanto, utilizou-se um delineamento em blocos casualizados com 25 progénies, 4
repeti¢des e 1 planta por parcela. As estimativas de componentes de variancia e parametros
genéticos foram obtidas pelo método da maxima verossimilhanga restrita € melhor predi¢ao
linear ndo viciada (REML/BLUP). Verificou-se que: i) ndo se detectou variagdo genética para
os caracteres silviculturais e da qualidade da madeira; ii) o carater mais indicado para a
selecdo foi a altura comercial (HC) em fun¢ao dos maiores coeficientes de variagdo relativa
(CV, = 0,32), herdabilidade (F]r%, = 0,28) e da acuracia (ry, = 0,54) encontrados; iii) a
populagdo de E. camaldulensis apresenta bom desenvolvimento silvicultural (HT = 25,36m)
na regido do bolsdo sul-matogrossense; iv) a alta densidade basica da madeira (DBM = 0,74)
desta populagdo de E. camaldulensis indica este material para uso em serraria e energia
(carvao e lenha). A segunda metodologia procurou avaliar a diversidade genética e o sistema
reprodutivo desta populagdo, por meio de marcador microssatélite. Para tanto, foram
amostrados tecidos foliares em 100 arvores de uma populacao de E. camaldulensis localizada
na Fazenda de Ensino e Pesquisa da UNESP de Ilha Solteira, situada em Selviria-MS.
Observou-se que os oito locos avaliados foram todos polimorficos. A heterozigosidade
observada nas matrizes (Ho,= 0,631) foi maior que a heterozigosidade observada nas progénies
(Ho= 0,700), indicando que algum processo esta reduzindo a heterozigosidade nas progénies.

O indice de fixagdo observado nas matrizes em relacdo as progénie foi menor, sugerindo



selecdo contra homozigotos. A estimativa da taxa de cruzamento multiloco (tn= 0,955) foi
alta, revelando que a espécie é de sistema misto de reproducdo com predominio de
cruzamentos. De modo geral verifica-se alta variabilidade genética, que ¢ a matéria prima
para utilizacdo em programas de conservacdo e melhoramento genético, com base nesta
populagao.

Palavras chaves: Eucalyptus camaldulensis, populagao, parametros genéticos, diversidades

genética, sistema reprodutivo



ABSTRACT

The Eucalyptus camaldulensis is distinguished for the potential of use of its wood, as well as
for its plasticity of adaptation the different Brazilian ambient conditions. Of this form, if it
used two methodologies, to evaluate a population base of E. camaldulensis, originary of
Australia, and installed in Selviria-MS in April of 1986. The first one looked for to evaluate
the genetic variation for the silvicultural traits: total height, commercial height, height of the
first bifurcation, breast height diameter and volume; as well as of the wood quality as the
resistance to the penetration and the wood density. The experimental design utilized was a
randomized block with 25 progenies, four replications and one plant for plot was used. The
genetic estimates of variance components and parameters had been gotten by the method of
the restricted maximum likelihood and best linear unbiased prediction (REML/BLUP). It was
verified that: i) did not detect genetic variation for the silvicultural traits and of the quality of

the wood; ii) the indicated trait more for the election was to the commercial height (HC) in
function of the biggest coefficients of relative variation (CV, = 0,32), heritability (F}nz1 =0,28)
and of the accuracy (r,, = 0,54) found; iii) the population of E. camaldulensis presents good

silvicultural development (HT = 25,36m) in the region of the south-matogrossense; iv) the
high wood density (DBM = 0,74) of this population of E. camaldulensis indicates this
material for use in would saw and energy (coal and firewood). The second methodology
looked for to evaluate the genetic diversity and the mating system of this population, by
means of marking microsatellite. For in such a way, they had been showed leaves in 100 E.
camaldulensis trees of a population located in the Farm of Education and Research of the
UNESP in Selviria-MS. It was observed that the nine evaluated locos had been all
polimorphism. The observed heterozygosity in the mothers (Ho = 0.631) was greater that the
observed heterozygosity in the progenies (Ho = 0,700), indicating that some process is

reducing the heterozygosity in the progenies. The fixation index observed in the mothers in



relation the progenies was lesser, suggesting election against homozygosity. The estimate of
the mating system (t, = 0,955) was high, disclosing that the species is of mixing system of
reproduction with predominance of crossings. In general way high genetic variability is
verified on the basis of, that is the substance cousin for use in conservation programs and
genetic improvement, this population.

Key words: Eucalyptus camaldulensis, population, genetic parameters, genetic diversity,

mating system.
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1. INTRODUCAO

O Brasil destaca-se no cenario mundial pela importancia da biomassa florestal e suas
potencialidades, com uma das mais altas taxas de produtividade na silvicultura, atingindo entre
40 ¢ 50 m® de madeira por hectare ao ano, mais de dez vezes superior a observada em paises de
clima temperado (STAPE, 2003).

Existe unanimidade entre os pesquisadores da 4rea que a qualidade da madeira pode
ser melhorada, modificada ou ter alguns fatores minimizados ou controlados, em consideravel
extensdo, através de tratos silviculturais e, principalmente, do melhoramento genético
(REMADE, 2003).

E reconhecida a grande importincia do melhoramento genético para o
desenvolvimento do setor florestal. Embora os resultados experimentais sobre técnicas e métodos
de melhoramento para as propriedades fisicas, quimicas e anatdmicas sejam muito raramente
citados pela literatura, ¢ de consenso geral que a solucdo ou, pelo menos, a minimizagdo dos
problemas relacionados com a producdo de madeira adequada ao uso industrial depende do
desenvolvimento de programas especificos de melhoramento genético (REMADE, 2003).

A madeira de eucalipto ¢ utilizada para o abastecimento da maior parte da industria
de base florestal no Brasil. Em 2004, de acordo com relatorio da Bracelpa (Associacdo Nacional
dos Fabricantes de Celulose e Papel), foram consumidos pelo setor de celulose e papel
34.113.000 m* de madeira, proveniente de reflorestamento com eucalipto, 2.475.000 m* pelo
setor de geracdo de energia e 340.000 m? pelo setor de serraria (INSTITUTO DE PESQUISAS E
ESTUDOS FLORESTALIS- IPEF, 2005).

O crescimento dessa industria brasileira de base florestal pode esbarrar na escassez de

florestas plantadas. Produtora de itens como papel e celulose, mdveis, chapas e carvao vegetal, a
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cadeia prevé dobrar suas exportacdes até 2020, chegando a uma receita de US$ 12 bilhoes.
Segundo a Abimci (Associagdo Brasileira da Industria de Madeira Processada Mecanicamente), o
resultado poderia ser ainda melhor, caso ndo houvesse a perspectiva de um apagio florestal
(SOCIEDADE BRASILEIRA DE SILVICULTURA - SBS, 2004).

Apesar da participacdo das plantagdes florestais estarem aumentando em todos os
segmentos em relacdo a das florestas nativas, o setor acredita que com base nas expectativas de
crescimento de demanda, haverd uma necessidade de plantio em torno de 630 mil hectares ao
ano. A Sociedade Brasileira de Silvicultura - SBS distribui essa necessidade de plantio como
sendo: 170 mil ha/ano para celulose, 130 mil ha/ano para madeira sélida, 250 mil ha/ano para
carvao vegetal e 80 mil ha/ano para energia (REMADE, 2003).

Dessa forma, o produto deste trabalho tera influéncia positiva ndo apenas na
ampliacdo de areas reflorestadas na regido de estudo, como também contribuird para a
diminui¢ao do déficit de madeira nacional.

Diante do exposto o objetivo deste estudo foi investigar a diversidade genética e o sistema de
reprodugdo em uma populacdo base de E. camaldulensis, por meio de caracteres quantitativos
(silviculturais) e de marcadores moleculares do tipo microssatélites ou SSR (simple sequence

repeats).

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Consideracdes sobre Eucalyptus camaldulensis Dehnh

O género Eucalyptus pertence a familia Myrtaceae, apresentando cerca de 600

espécies, muitas variedades e hibridos. Possui grande potencial para a industria da madeira,
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devido ao seu rapido crescimento, a boa adaptacdo as condigdes ambientais brasileiras e a
produgdo de madeira de boas propriedades fisicas € mecanicas. Podendo ser produzidas a baixos
custos, as madeiras de cores agradaveis contribuem para destacar e valorizar algumas espécies
desse género (ANDRADE, 1961, LIMA et al., 2006).

Atualmente, os plantios de florestas comerciais no Brasil cobrem uma area de 4,8
milhdes de hectares. No Estado de Sao Paulo sd3o 770.000 hectares de plantios (3,1% da area).
Desse montante, o eucalipto responde por 79,4%, o pinus 20,6% e outras madeiras com 2,0%
(KRONKA et al., 2003).

O Eucalyptus camaldulensis Dehn., se¢ao Exsertaria, é conhecida na Australia por
“Murray red gum” e “River red gum”, ou seja, eucalipto do “Vale do Murray ou dos cursos
d’agua com tronco de casca lisa e madeira vermelha” (PRYOR, 1976, GOLFARI et al., 1978). E
considerada a espécie de maior distribuicdo geografica do género, encontra-se espalhada por
quase todo o territério australiano, com exce¢do da Tasmania. Em areas aridas e semi-aridas,
ocorre ao longo ou proximo de cursos d’agua sazonais. E essencialmente uma espécie ciliar, mas
pode também ocorrer em encostas de colinas, independente das condigdes de precipitagdo
(BARROS; BARROS, 1990).

Entre as espécies do género Eucalyptus, o E. camaldulensis se destaca como a de
maior plasticidade em termos de adaptacdo as condi¢des brasileiras. As causas de tal preferéncia
sdo varias, destacando-se entre elas: adaptacdo a condigdes ecoldgicas muito variadas, no que diz
respeito a pluviosidade, solos e outros fatores; grande nimero de procedéncias existentes, o que
possibilita encontrar facilmente a mais conveniente ao solo que se pretende floresta; e rapidez de
crescimento, que, juntamente com a vigorosa brotagdo de cepa, proporciona beneficios em curto

prazo (MORAES et al., 1997).
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Devido as grandes dimensdes e boa durabilidade da madeira (500-600 kg m™), o E.
camaldulensis tem ampla aplicagdo principalmente para usos que requerem madeiras mais duras,
como para serraria, dormentes, postes, mourdes e carvao. Também ¢ utilizado como cerca
quebra-ventos, planta ornamental e produgdo de mel de excelente qualidade e ha um potencial
para a producdo de 6leo de grau medicinal em algumas procedéncias tropicais (DORAN;
BROPHY, 1990, MARTINEZ, 1990, ELDRIDGE et al., 1993, SOERIANEGARA; LEMMENS,
1994).

Normalmente as sementes desta espécie apresentam alta porcentagem de germinagao
(maior que 90%), sem tratamento pré-germinativo. A germinagdo em laboratério ocorre em 5 a
16 dias e, em viveiros obtém-se aproximadamente 60.000 plantulas a partir de 1 kg de semente. O
crescimento das plantulas ¢ rapido, de forma que num periodo de 16 a 18 semanas alcangam 40 a
50cm, porém os talos devem ser podados para induzir mais lignificacdo (NIETO; RODRIGUEZ,
2003).

Quanto aos solos, o E. camaldulensis adapta-se em diversos tipos, resiste
parcialmente ao salitre e inundag¢des periddicas ou encharcamentos longos de quatro a cinco
meses. Também cresce em solos compactados por pastejo excessivo, ou com baixa umidade
anual. Porém, nestes o crescimento ndo ¢ 6timo. Mudangas no tipo de solo dentro de curtas
distancias resultam em mudangas muito extremas em crescimento. O crescimento radicular é
impedido em solos rasos ou compactados (NIETO; RODRIGUEZ, 2003).

As caracteristicas de rapido crescimento, sistema radicular bastante desenvolvido e
facilidade de aclimata¢do tornam o E. camaldulensis uma espécie de uso potencial para o
emprego em programas de recuperacao de areas degradas pela deposi¢do de metais pesados. O E.

camaldulensis apresentou desenvolvimento satisfatorio em solos degradados, desestratificados e
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com caracteristicas muito discrepantes das originais, resultante da extragdo do xisto (VALLE,
1991).

Tradicionalmente, a madeira de E. camaldulensis ¢ dura, utilizada em construgoes
pesadas e em interior de edificios, rolos de madeira, polpa de fibra curta, papel, celulose, madeira
compensada e tdbuas de aglomerado. E usada em trabalhos de marcenaria e carpintaria, postes de
transmissdo, lenha, carvao e dormentes. Também ¢ plantada como sombreamento, quebra-ventos,
e ¢ importante para producdo de flores na apicultura, produzindo mel de excelente qualidade
(LIMA, 1984, RESENDE, 1999, NIETO; RODRIGUEZ, 2003).

O E. camaldulensis, vém sendo melhorado por varias empresas florestais privadas,
que via de regra, estdo associadas a industrias de papel e celulose, de moveis, siderturgicas, dentre
outras. Também vdrias universidades e instituigdes publicas e privadas do Brasil colaboram de

alguma forma com o melhoramento desta espécie (RESENDE, 1999).

2.2. Melhoramento e conservacgao genética

A diversidade genética ¢ a matéria-prima para adaptagdo, evolugdo e sobrevivéncia
das espécies e individuos, especialmente sob condigdes de mudancas ambientais. Redugdes na
diversidade genética podem também predispor as espécies a doengas, reduzir a produtividade e
limitar o melhoramento genético (RAJORA; PLUHAR, 2003).

Sao de fundamental importancia o conhecimento da existéncia de variabilidade nas
caracteristicas de interesse e o nivel de controle genético nas mesmas quando se considera o
desenvolvimento de programas de melhoramento genético para determinada finalidade. A
existéncia de variabilidade fenotipica entre espécies, procedéncias, familias e individuos (clones)

para as caracteristicas de interesse e o forte controle genético envolvido na expressdo da grande
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maioria dessas caracteristicas asseguram a possibilidade de obtencdo de madeira de alta
qualidade para suprir as necessidades industriais, a partir da implementagdo de programas dessa
natureza (REMADE, 2003).

Pode-se concluir, entdo, que se existe variabilidade e se a participacdo dos
componentes genéticos na manifestacdo das caracteristicas for expressiva € possivel promover
alteracdes desejadas nas caracteristicas sob selecdo (REMADE, 2003).

A variabilidade genética vem sendo gradativamente perdida em varias espécies,
mencionando-se até mesmo a perda de genes que, em maior ou menor grau, vem ocorrendo nos
proprios bancos de germoplasma. Segundo Vencovsky (1987), ¢ unanime entre autores a
necessidade de se preservar a variabilidade disponivel, através de coletas constantes de sementes
e da adequada preservagdo de germoplasmas, tanto em espécies nativas como em exoticas. Desse
modo, estard sendo feita a preservagdo nao sé de alelos, para uso imediato ou futuro, mas também
a manuten¢do de complexos génicos na sua integridade, a fim de servirem como fonte de estudos
no melhoramento e conservacao genética. Vencovsky (1987) ainda explica que, do ponto de vista
da genética de populagdes, a erosdo genética e as medidas de combate para minimizar seus
efeitos, podem ser enfocados sob a oOtica do tamanho efetivo populacional, que seria a
representatividade genética de amostras de plantas e de sementes.

O conhecimento da variabilidade genética ¢ indispensavel para a conservacdo da
biodiversidade, manutengdo de amostras representativas ¢ da diversidade de espécies, além de
promover oportunidades para a pesquisa cientifica, educacdo ambiental, turismo e outras formas
menos impactantes de geracdo de renda. Além disso, quando se conhece a variabilidade ¢ a
biodiversidade da espécie, evita-se que materiais sejam descartados precocemente de um

determinado programa de melhoramento/pesquisa (SOUZA et al., 2003).
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Com a finalidade de atender a demanda nacional, os programas de melhoramento de
espécies florestais t€m como principais objetivos: o aumento da produtividade, a obtencdo da
matéria-prima de maior qualidade, a melhoria nas condigdes adaptativas das espécies, a
tolerancia a pragas e doencas, assim como a manutencdo da variabilidade genética, requisito
fundamental para a obtenc¢ao de ganhos genéticos em longo prazo. No entanto, para a obtencao de
ganhos genéticos ressalta-se a importancia do monitoramento da base genética, a fim de evitar
perdas excessivas de variabilidade, o que compromete os objetivos do programa de
melhoramento (MORI, 1993).

Na selecdo de arvores para programas de melhoramento genético, podem ser
utilizadas caracteristicas de: adaptagdo, crescimento, forma e qualidade da madeira (MORAES et
al., 1997). Portanto, estudos que envolvam essas caracteristicas, em populacdes de E.
camaldulensis, sdo de fundamental importancia para o conhecimento da estrutura genética da
populagdo, além de indicarem também qual o método de selecdo mais adequado para se explorar
a variabilidade genética existente para essas caracteristicas na populagao.

Segundo Resende (1999), a partir de avaliagdo experimental, a selecdo deve basear-se
tanto em componentes de médias, quanto de variancias e, idealmente, materiais genéticos com
elevada média e ampla variabilidade genética devem ser selecionados, pois deverdo propiciar
ganhos continuos com selecdo ao longo de varias geracdes. Neste contexto, Resende e Higa
(1994a) sugerem o uso de todos os efeitos do modelo como forma de conseguir a maximizagao
na precisdo da sele¢do, embora, em muitos casos, as inclusoes dos efeitos de parcela e blocos
podem pouco alterar a sele¢do. Assim, por considerar todos estes efeitos, os autores propdem a
utilizagdo do Indice Multi-efeitos (IME), que se baseia na multiplicagiio dos valores fenotipicos
referentes ao individuo, média de parcela, média de familia ¢ média geral do experimento pelos

coeficientes de ponderagdo dos indices — herdabilidades, além de explorar fragcdes da variancia
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genética aditiva que nao sdo consideradas na selecdo entre e dentro de progénies, levando a
maximizac¢do da precisdo da selecdo, muito embora, em muitos casos, a inclusdo dos efeitos de
parcela e blocos pode pouco alterar a selegao (RESENDE; HIGA, 1994b, SAMPAIO et al, 2002).

Estudos que envolvem a importancia da variabilidade genética de gendtipos de E.
camaldulensis foram desenvolvidos por diversos autores: Pinyopusarerk et al. (1996), estudaram
variagdes no crescimento de procedéncias de E. camaldulensis; Pereira et al. (1997) estudaram a
selecdo precoce com base em caracteres quantitativos de genétipos de E. camaldulensis; Bila ¢
Issufo (1994) avaliaram as melhores procedéncias da espécie indicadas para reflorestamentos na
regido de Mocambique; Vital et al. (1994) estudaram a variabilidade genética das caracteristicas
de crescimento, das caracteristicas da madeira e do carvdo vegetal de progénies de E.

camaldulensis em Paraopeba-MG.

2.3. Sistema reprodutivo

O conhecimento do sistema reprodutivo, se misto ou aleatorio, depende do nimero
adequado de amostras, de populagdes necessarias a conservagao in situ, com base nas freqiiéncias
alélicas, do tamanho efetivo populacional, ou ainda, de procedimentos que conduzam ao uso ¢ a
conservagdo ex Situ de germoplasma vegetal, contanto que possuam variabilidade genética
suficiente para uso em longo prazo. Essas estimativas sdo fundamentais para a conservacao
genética, a implantagdo de programas de melhoramento € o manejo sustentavel de espécies
florestais. (VENCOVSKY; CROSSA, 1999, VALOIS et al., 2001, SEBBENN, 2002, ZUCCHI,
2002, SEBBENN, 2003).

O sistema de reprodugdo pode apresentar grande variagdo entre espécies e entre e

dentro de populacdes devido ao fato de seu controle estar sobre influéncia genética e ambiental, o
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que explica a variagao observada da taxa de cruzamento entre plantas de uma mesma espécie,
quando comparados diferentes locais ou anos, podendo as sementes incluir diferentes graus de
parentescos, como meios-irmaos, irmaos completos ¢ irmaos de autofecunda¢ao (SEBBENN,
2003). Tal varia¢ao na taxa de cruzamento tem sido relatada para diferentes espécies de plantas,
como por exemplo, em Malpighia emarginata, uma espécie predominantemente aldégama, onde a
taxa de cruzamento varia entre familias (LOPES et al., 2002).

O Eucalyptus possui um sistema de reprodugdo misto, com taxas de cruzamento
relativamente altas que s3o mantidas por protandria e por diferentes niveis de auto-
incompatibilidade (PHILLIPS; BROWN, 1977, POTTS et al., 1987). Quando essas espécies sao
experimentalmente autofecundadas, apresentam forte depressdo por endogamia (ELDRIDGE;
GRIFFIN, 1983), o que foi verificado em E. grandis , onde o crescimento de uma progénie
proveniente de autofecundacdo foi 30% inferior ao da progénie hibrida (CAMPINHOS et al.,
1998). E. urophylla apresenta um sistema de cruzamento intermediario, podendo ocorrer no
mesmo fruto sementes oriundas de autofertilizacdo e/ou de fertiliza¢do cruzada.

O conhecimento do sistema reprodutivo permite entender como os genes se
combinardo para formar as geragdes descendentes, possibilitando tragar estratégias para a selecao
de gendtipos superiores e para a manutencdo da variabilidade genética visando usos futuros
(ALVES et al., 2003). Populagdes com alta variabilidade sdo menos vulneraveis as condi¢des
adversas devido a seu alto potencial adaptativo (MARTINS-CORDER et al., 1996). Paula et al.
(2002) concluiram que o conhecimento da variabilidade genética entre e dentro de familias de
meios-irmaos de uma populag¢do de E. camaldulensis Dehn, permitiu a predi¢ao dos progressos
genéticos advindos da selegdo direta e indireta em relagdo a caracteristicas de crescimento, assim

como a adogao de indices de selegdo.
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2.4. Marcadores moleculares no melhoramento de Eucalyptus.

O conhecimento a respeito da genética das espécies florestais ¢ ainda incipiente.
Dessa forma, o emprego de pesquisas com os marcadores de DNA permite entre outras coisas,
quantificar os niveis de variabilidade genética intrapopulacional, estimar a divergéncia genética
interpopulacional, resolver questdes de identificagdo de genotipos, visando, por exemplo,
protegdo varietal ou investigacao de paternidade em sistemas de polinizagao aberta (KIRST et al.,
2005).

Os marcadores microssatélites ou SSR (simple sequence repeats) sao considerados
ideais para a estimacdo de parametros genéticos de populagdes e para a compreensao de padrdes
de fluxo génico e parentescos. Estes marcadores sdo abundantes e uniformemente distribuidos
pelo genoma das plantas, além de serem codominantes, multialélicos e com alta heterozigosidade
(ZUCCHI, 2002). Embora seja inquestionavel a eficiéncia da aplicagdo dos microssatélites nos
estudos genéticos e nos programas de melhoramento de espécies florestais, o custo de
desenvolvimento destes marcadores ¢ muito alto. Como alternativa de barateamento e de
ampliacdo do emprego dos marcadores gerados, alguns autores t€ém testado a transferabilidade
dos mesmos, entre espécies relacionadas. Sob essa Otica, ¢ importante verificar a ocorréncia de
sintenia, ou seja, de conservacdo na ordem de genes entre espécies relacionadas (CONSELHO
DE INFORMACOES SOBRE BIOTECNOLOGIA-CIB, 2005).

A transferabilidade de microssatélites entre espécies relacionadas € uma conseqiiéncia
da homologia da seqiiéncia de DNA das regides que flanqueiam os microssatélites (ZUCCHI,
2003), Brondani et al. (1998) desenvolveram varios marcadores SSR para Eucalyptus spp
(Eucalyptus grandis X Eucalyptus urophylla) que vém sendo utilizados em pesquisas genéticas

de outras espécies dentro do mesmo género, como em E. camaldulensis (AGRAMA et al., 2002)
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e E. tereticornis e E. globulus (MARQUES et al., 2002), como também em espécies pertencentes
a outros géneros como ¢ o caso da Eugenia dysenterica, uma frutifera nativa da regido do
Cerrado (ZUCCHI, 2002). No trabalho de Marques et al. (2002) ao testarem a transferabilidade
de 180 primers SSR, obtiveram um sucesso de 78%, indicando alto nivel de conservagao das
seqliéncias nas espécies testadas.

A utilizagdo dos marcadores moleculares fornece informagdes diretas a respeito da
variabilidade genética, permitindo o entendimento genético da espécie. Isso possibilita, por
exemplo, indicar genitores para a producdo de hibridos especificos, visando o aumento da
divergéncia genética nas proximas geragdes a serem utilizados em futuros programas de
melhoramento genético florestal (CAIXETA et al., 2003). Os microssatélites tém sido
intensamente empregados em Eucalyptus, envolvendo objetivos como: teste de paternidade e
sele¢do de individuos de Eucalyptus grandis (KIRST et al., 2005); teste de paternidade ¢ sistema
reprodutivo em E. grandis ¢ E. urophylla (GRATTAPAGLIA et al., 2004); mapa de ligagcdo em
E. grandis ¢ E. urophylla (BRONDANI et al., 2002) entre outros.

Segundo Marques et al. (2002), poucos estudos tém abordado informagdes sobre
ligacdes dos locos SSR e a transferabilidade de marcadores entre as espécies. Desse modo, o
emprego da tecnologia de marcadores moleculares, associada as técnicas classicas de
melhoramento, trard contribui¢des significativas para o conhecimento basico da espécie ¢ dos
caracteres estudados, assim como promovera a geragdo e desenvolvimento de produtos

melhorados.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Material

O trabalho foi realizado a partir de uma populagéo base de E. camaldulensis, originaria da
Australia, instalada em abril de 1986 na Fazenda de Ensino, Pesquisa ¢ Extensdao (FEPE), da
Faculdade de Engenharia de Ilha Solteira (FEIS/UNESP), localizada no municipio de Selviria —
MS (Figura 1). A localizagdo geografica aproximada da area do experimento estd na latitude de
20°20’S, longitude de 51°23°W, e altitude de 370 m. Essa populagdo base possui 25 progénies de
polinizagdo aberta, sendo cada uma representada por 1 planta, repetida 60 vezes de forma
casualizada, totalizando 1500 individuos, sendo que cada parcela foi representada por uma

arvore, no espacamento de 4 x 4 m.

) Populagéo base

dDog Consulting

20°21'04.16 S 51°23'39.55"0 elev 332 m 10 Abr 2006

Figura 1: Foto do satélite mostrando a posi¢do geografica das arvores de Eucalyptus
camaldulensis amostradas para o desenvolvimento do projeto.
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ApoOs 21 anos, para o estudo da diversidade genética foram avaliadas, ao acaso, quatro

progénies de cada uma das 25 matrizes da populagdo base de E. camaldulensis, totalizando um

tamanho amostral de 100 individuos, constituindo-se, dessa forma, em uma amostra desta

populagdo base de E. camaldulensis (Figura 2).

25 matrizes x 60 repeticdes =1500 arvores

Populagdo base

Selecdo com base
no DAP

N\

Populacdo de melhoramento 250
arvores

1250 arvores
desbastadas

Selecdo com base na
altura de bifurcagao

Populacéo estudada
25 matrizes x 4 repeti¢oes = 100 individuos

Figura 2. Esquema do processo amostral na populagdo base de Eucalyptus camaldulensis.

3.2. METODOS

3.2.1. Caracteres quantitativos

3.2.1.1. Amostragem e caracteres avaliados

Em abril de 2007, quando o experimento de E. camaldulensis completava 21 anos, foram

avaliados em 100 arvores (quatro plantas, distribuidas de forma aleatoria na populacao base, de

cada uma das 25 progénies) os seguintes caracteres quantitativos (silviculturais):

1) altura total das plantas (HT, m);

2) altura comercial (HC, m);
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3) altura de primeira bifurca¢ao (HB, m). Essas alturas foram mensuradas com auxilio de um
medidor de altura do tipo Vertex II;
4) diametro a altura do peito (DAP, cm), utilizando-se de uma suta de aluminio;

5) volume (Vol, m®). Para tanto, aplicou-se a seguinte expressio:
T N
V= (DAP)" Hg;

em que: V= volume de madeira (m’); DAP = didmetro a altura do peito; H = altura total da arvore;

q= quociente de forma, obtido para cada uma das arvores, tomando como base os discos retirados

D(1/2)HC
DAP ~

nas arvores desbastadas, dado por: q =
em que: D(1/2)HC = medida feita no disco obtido no didmetro na metade da altura comercial da
arvore, com casca; ¢ DAP = medida feita no disco obtido no didmetro a altura do peito, com
casca.

6) densidade basica da madeira, em nivel do DAP (DBM, g/cm’). Para tanto, foi retirado um
disco nas arvores desbastadas na altura do DAP (Figura 3), com espessura média de 6 cm. Esse
procedimento teve por base a norma da ABCP M 14/70. Dessa forma, na determinagao da DBM
utilizou o método da balanca hidrostatica, conforme Foelkel et al. (1971), obtida com base na

seguinte expressao:

Ps .
I:)u_l:)i’

DBM =

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

Py: massa de madeira (g) umida (saturada); P;: massa da madeira (g) imersa.
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Figura 3: Foto das arvores antes dos desbaste (A), demarcacdo das arvores amostradas (B) e corte das arvores para a
retirada dos discos (C).

7) resisténcia a penetracdo (mm). Foi obtida com um aparelho chamado Pilodyn Wood Tester
(fabricado por Proceq S/A), emprestado junto ao Departamento de Ciéncias Florestais da
ESALQ/USP. As avaliagdes feitas com o Pilodyn consistem na penetragdo de um pino de ago de
2,5 mm de didmetro, na superficie do tronco, no qual é retirada a casca, impulsionada por uma
mola com forga constante de 6 joules. Essas avaliagdoes foram feitas em trés pontos (repeti¢des),
por arvore, em angulo de 120° na altura do DAP (Figura 4). Depois de encostado ao tronco,
dispara-se o aparelho e mede-se a penetracdo do pino no visor do mesmo, em milimetros,

possibilitando verificar a esisténcia da madeira a penetragao.
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Figura 4. Aparelho utilizado para a retirada da casca (A); perfuragdo da arvore (B); orificio para a mensurac¢do da
resisténcia a penetra¢do (C), demonstragdo da medigdo com o aparelho Pilodyn Wood Tester (D) e demonstragéo da
medigdo em milimetros (E).

3.2.1.2. Estimativa de parametros genéticos e estatisticos

As estimativas de componentes de varidncia e parametros genéticos foram obtidas pelo
método da méxima verossimilhanca restrita e melhor predi¢ao linear nao viciada (REML/BLUP),
a partir de dados desbalanceados, empregando-se o software genético-estatistico SELEGEN-
REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2002b). Para utilizar o modelo proposto pelo
programa, foi preciso assumir que as matrizes de polinizagdo livre de E. camaldulensis sao de
meios-irmaos.

O modelo aplica-se aos testes de progénies de meios-irmaos, com delineamento de blocos
ao acaso, uma planta por parcela, um s6 local e uma tnica populacdo. Este modelo faz a andlise

de variancia e genética, além de classificar os individuos pelos seus respectivos valores genéticos
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preditos. As variaveis foram analisadas pela metodologia do modelo linear misto (aditivo

univariado) REML/BLUP, seguindo o procedimento proposto por Resende (2002a):
y=Xb+Za+e;

em que: y = vetores de dados; b = vetores dos efeitos de blocos (fixos); a = vetores dos efeitos

genéticos aditivos (aleatdrios); e = vetores dos efeitos de erros aleatdrios; X, Z = matrizes de

incidéncia para b ¢ a, respectivamente.

As distribuigdes e estruturas da média e variancias sao:

y|b, V ~N(Xb, V)
alA, ol ~N(0, A c7)
dol ~N(0,102)

COV (a, e’) = 0; ou seja, as covariancias entre todos os efeitos aleatdrios do modelo sdo

consideradas nulas. Assim:

y Xb y vV  ZG
a 0 a Gz' G 0

E = e Var = ; em que:
e 0 e R 0 R

G=Ac;R=10};V=ZA ¢.2'+lc} =ZGZ+R.

As equagdes de modelo misto sdo:

X'X X'Z bl [X'y
Z'X Z'Z+A"2 al=|2'y |, em que:
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2 2 2
o, 1-h o . o . .
A== : h? =——"—: herdabilidade individual no sentido restrito, no bloco; © j:

2 2
o, h o, +0,

A i .. 2 A : . . .. .
variancia genética aditiva; O : variancia residual (ambiental + ndo aditiva); A: matriz de

correlacdo genética aditiva entre os individuos em avaliagdo.
Os estimadores iterativos dos componentes de variancia por REML, via algoritmo EM

(Expectation-Maximization), sdo:
&2 =[yy-b Xy-a'2y /[N-rx)]; o>=[a'A"4+6 tr (A" C?))/qe C? advém

de:

-1

Cll (:12 Cll C12
C'= C, Cy =|c*” c* ;

em que: C= matriz dos coeficientes das equagdes de modelo misto; tr = operador trago matricial;
r (x) = posto da matriz X; n = nimero total de dados; q = numero de individuos.

Demais estimativas de variancias e parametros genéticos processados pelo programa:

r —1/2

r, =|———— | :acurdcia de selecdo de progénies;

aa (4—1‘13}
n-+ .

a2 a2 oA L o . 1+(n-1 2 .
6: =6, + 67 variancia fenotipica individual; hip = [1+(n-Dp a]hz : herdabilidade da
I+ (n-1)(p,h7)

média de progénies, em que: p, = correlacdo genética entre os individuos do tipo de progénie

considerada (p, = Y4 para meios-irmdos); n = numero total de individuos por progénie = b.
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= : herdabilidade aditiva dentro de parcelas, em que: b = ntimero de blocos.

Os coeficientes de variagdo estimados foram: CV, = : coeficiente de variagdo

100./6
i

100.,/(1/4)6?
J: coeficiente de variagdo genética entre

2

genetica entre individuos; CV, =
m

100.,/QM . L . CVy,
———— coeficiente de variagdo experimental ¢ CV, =——

rogénies; CV__ = :
prog exp M cv

exp

coeficiente de variagao relativa.
A estimativa do ganho na selecio foi obtida empregando-se o Indice Multi-efeitos (IME),
segundo metodologia proposta por Resende (2002a), para o carater altura comercial (HC). Para

tanto, utilizou-se de duas estratégias: a primeira refere-se a selecdo dos 10 melhores individuos
(kf ), com base no IME, independente de qual progénie pertencam, ou seja, kf = VK#0 ¢ na
segunda a selecdo foi feita com base nas 10 primeiras progénies, sendo que cada uma delas foi
representada por um unico individuo ( kf =1).

O tamanho efetivo populacional (N, ) foi obtido com base em Resende (2002a):

N, = (4N, X, )|k, +3+ (6% /K, );

em que: k,= niimero médio de individuos selecionados por matriz; o, = variancia do nimero de
individuos selecionados por matriz; N¢= n° de matrizes selecionadas.

A diversidade genética (D), apds a selegdo, foi quantificada conforme Wei e Lindgren
(1996), citados por Resende (2002a):

D:Nef/Nfo;
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em que: 0 < D < 1; N, = numero original de matrizes, que no presente trabalho corresponde a

25; N,; = numero efetivo de matrizes selecionadas, sendo dado por:

N, =k F/3K

3.2.2. Anélise molecular.
3.2.2.1. Amostragem

Foram coletadas folhas adultas de progénies nos 100 individuos com auxilio de um
podador telescopico, as quais foram identificadas e acondicionadas em caixas de térmica com
gelo e transportadas até o Laboratério de Genética de Populagdes e Silvicultura (LGPS), do
Departamento de Fitotecnia, Tecnologia de Alimentos e Sécio-Economia, da Faculdade de
Engenharia de Ilha Solteira, da Universidade Estadual Paulista “Julio de Mesquita Filho” —
UNESP, onde foram armazenadas em freezer (-20°C). A coleta de folhas foi bastante criteriosa, e
buscou-se dentro do possivel, utilizar as que ndo apresentassem estagio de maturidade

demasiadamente avancado e nem sinais de herbivoria.

3.2.2.2. Anélise de microssatélite

A extracdo de DNA de folhas dos 100 individuos de E. camaldulensis foi efetuada com
base na metodologia de Ferreira e Grattapaglia (1998). Durante o processo de extragdo do DNA
das amostras foram realizadas alteracdes no protocolo de extracdo, sem a adi¢do de proteinase K
(100 pg/mL) e sem adi¢do de PVP 360 (1%), sugerida pelo LGPS (Laboratorio de Genética de
Populagdes e Silvicultura). Apds a extragdo, o DNA foi quantificado utilizando a técnica de
eletroforese em gel de agarose 0,8%, em TEB 1X (Tris 28 mM, acido borico 88 mM, EDTA 7

mM, pH 8,3) contendo brometo de etidio (5 pg/ mL).
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Para as anélises dos locos procedeu-se amplificagdo de regides de microssatelites (SSR)
utilizando 8 pares de primers (Tabela 1), sendo eles: Embra 06, Embra 11, Embra 13, Embra 16,
Embra 22, Embra 27, Embra 30 (BRONDANI et al., 1998, BRONDANI et al., 2002) Euca 63
(CERESINI et al., 2005) que esta apresentada na tabela seguinte. A reagdo de amplificagdo de
volume de 15 uL foi constituida de tampao PCR (1X), 0,1mM de cada ANTP, 2 mM de MgCl,,
1uM de cada integrante do par de primer (F e R), 2 unidades de Taq DNA polimerase, 18 ng de
DNA gendmico.

Tabela 1: Sequéncias dos Primers SSR descrito por Brondani et al (1998) para E. grandis e E.
urophylla e Brondani et al (2002) para Eucalyptus.

Elementos Temperatura
Loco SSR . Sequéncias do primer 5 - 3° Anelamento
repetidos (°C)
AGAGAATTGCTCTTCATGGA
EMBRA 06 (AG) GAAAAGTCTGCAAAGTCTGC 26
(AG).GG(AG)  GCTTAGAATTTGCCTAAACC
EMBRA 11 s GTAAAATCCATGGGCAAG 26
ATTTCCCTAGGTTTGACATG
EMBRA 13 (AG)y TCCAACATCTTACTCAACCA 26
CAACGTTCCCCTTTCTTC
EMBRA 16 (AG) ATGTTAGGCCAAACCCAG 26
GCACATGCACACACGGTTG
EMBRA 22 (AGIT(AO)I4 |\ 6GCCAGTGGTCGTGAGTC 26
ATAACCACACCAATCTGCA
EMBRA 27 (AG)24 TATAGCTCGAACGCTCAAC 26
TTAGTTGAATCCAACCATTG
EMBRA 30 (AG)22  TATATAAGGTGCAAATAATAAA 58
CG

As reagdes de amplificagdo foram realizadas em touchdown universal, programado nas
seguintes condig¢des: um ciclo de 95°C por 5 minutos; cinco ciclos de 95°C por 45 segundos,
68°C (diminuindo de 2°C a cada ciclo) por 5 minutos e 72°C por 2 minutos e 72°C por 1 minuto;
25 ciclos de 95° por 45 segundos, 50°C por 2 minutos e 72°C por 1 minuto e finalmente 72°C por
5 minutos. Os produtos de amplificagdo foram separados em géis de agarose 3%, em corrida com

TBE (1X) com tensdo constante de 110 V. Para estimar o tamanho dos fragmentos amplificados
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(alelos) foi utilizado um padrao de tamanho molecular 100 pb laeder (GE) na mesma corrida
eletroforética. Para estimar o tamanho de cada alelo amplificado em termos de pares de base,
empregou-se o software FragSize (CARVALHO, 2007), o qual utiliza uma estimativa de
tamanho de bandas através de uma equagdo exponencial derivada da interpolagdo logaritmica

para célculos de tamanho de bandas de acidos nucléicos em géis de agarose ou poliacrilamida.

3.2.2.3. Analise genética
A diversidade genética da geragdo adulta e das progénies foi caracterizada pelos indices

nimero médio de alelos por loco (A), nimero efetivo de alelos por loco ( A, ), heterozigosidade
observada (H,), heterozigosidade esperada segundo expectativas do equilibrio de Hardy-

Weinberg (H, ). Também foi estimado o indice de fixagdo ( F ), conforme expressao:

Os indices de diversidade e o indice de fixacao foram calculados utilizando o programa
CERVUS 3.0 (MARSHALL et al., 1998).

A analise do sistema de reproducao foi baseada no modelo misto de reproducao
(RITLAND; JAIN 1981) e no modelo de cruzamentos correlacionados (RITLAND 1989) e

realizados utilizando o programa “Multilocos MLTR” (RITLAND, 2004). Os parametros

estimados foram: taxa populacional de cruzamento multiloco (t,,); taxa populacional de
cruzamento uniloco (t,); taxa de cruzamento entre aparentados (t, —t,) e; correlagdo multiloco
de paternidade (T, ). O desvio padrdo (DP) das estimativas dos pardmetros foi obtido por meio

de 1000 reamostragens bootstraps. O desvio padrao foi usado para calcular o erro padrdo das
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estimativas médias a 95% de probabilidade, 1C,,, =1,96(DP/ \/ﬁ ), em que, M representa o
numero de bootstraps.

Os parametros do sistema de reproducdo foram utilizados para estimar outros parametros
demograficos e genéticos. O numero efetivo de pais polinizadores ou tamanho da vizinhanca
reprodutiva foi calculado da correlagdo de paternidade por Nlep =1/F,. Nos pardmetros do
sistema de reproducdo foram ainda estimados a propor¢ao média de pares de irmdos de
autofecundagdo (I5IA =§), irmaos-completos (I5IC =t f,) € meios-irmdos (I5M| =f (1- )
contidos nas progénies e o coeficiente medio de coancestria (©, ) entre plantas dentro de
progénies por,

O,, =0,125(1+ F,)[4$ + (f +{8f,)(1+ F,)] (RITLAND, 1989).

Para conhecer a representatividade genética das progénies foi estimado o tamanho efetivo

de variancia (N, ,,) médio das progénies, calculado da variancia amostral das freqiiéncias alélicas

e utilizando uma populacao idealizada (infinitamente grande, panmitica, sem parentes,

endogamia, selecdo, mutagdo e migracao) como referéncia, conforme propds Cockerham (1969),

O numero de arvores matrizes para a coleta de sementes foi calculado assumindo que
infinitas sementes serdo coletadas de cada arvore (N =o0) e que o objetivo € reter na amostra total

o tamanho efetivo de referéncia de 100,

M= Ne(referénciav) |:® Xy (n__lj + I+ FO :| (SEBBENN, 2003)
n 2n
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4. RESULTADOS E DISCUSSOES

4.1. Caracteres quantitativos

4.1.1. Desenvolvimento da populacéo base

As estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos foram obtidas pelo
procedimento REML/BLUP (estimativa de parametros genéticos por maxima verossimilhanca
restrita - REML, e predicdo de valores genéticos pelo procedimento da melhor predi¢ao linear
nao viciada - BLUP), conforme proposto por Resende (2002a). Essa metodologia tem sido
empregada para espécies perenes como café e eucalipto, ¢ um exemplo disso ¢ o trabalho de
Garcia e Nogueira (2005), que utilizaram essa metodologia para selecionar os melhores clones de
varias espécies de eucalipto, na regido de Eunapolis-BA.

Os resultados referentes as estimativas de parametros estatisticos, como a média geral

(M), o coeficiente de variagdo experimental (CV, ) e o teste-F (F) estdo na Tabela 3, para os

exp
caracteres avaliados aos 21 anos ap0s a instalagao da populagdo base de E. camaldulensis.

Nao houve diferengas significativas entre as progénies, para todos os caracteres
quantitativos, indicando teoricamente de que ndo existe variabilidade genética na populacdo
avaliada. Possivelmente esse resultado foi devido ao tamanho amostral que nao foi suficiente
para que as progénies expressassem a variagdo genética existente para estes caracteres utilizado
no trabalho. Wergles (2008), estudando todas as arvores desbastadas, observou variabilidade
genética entre as progénies em fun¢do do maior tamanho amostral utilizado.

O crescimento médio anual em 2007 das progénies foi bom, com Incremento Médio
Anual (IMA) de 1,21 m para altura total de plantas; 0,81 m para altura comercial; 0,82 m para

altura de bifurcagdo; 1,22 cm para DAP e 0,05 m’/arvore para volume de madeira.
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O crescimento médio das progénies aos 21 anos apds o plantio para altura total: 25,36 m;
altura comercial: 17,10m; altura de bifurcacdo: 17,26m; DAP: 25,57cm; ¢ volume: 1,04
m’/arvore, evidencia o potencial do material genético estudado as condi¢des edafo-climaticas da
regido de Selviria-MS, indicando o potencial para estudos de selecdo de individuos que sejam
melhor adaptados, o que proporcionard melhores ganhos com a selegao.

Quanto a resisténcia a penetragdo da casca, o valor médio foi de 26,25 cm. A avaliagdo
com o aparelho Pilodyn infere que a profundidade de penetragdo do pino na casca da arvore é, em
principio, inversamente proporcional a densidade da madeira. Além de ser um método ndo
destrutivo, apresenta ainda as vantagens de rapidez, isen¢do de erros sistematicos por parte do
operador, a ndo necessidade de extragdo de amostras de madeira com sondas e custos inferiores a
outros métodos. Outros autores utilizaram também essa metodologia para determinar a resisténcia
a penetragdo da casca, como Silva Junior et al. (1993) em hibridos de E. grandis x E.
camaldulensis; Vale et al. (1995) em E. grandis e Wei Borralho (1997) em E. urophylla.

Os coeficientes de varia¢do experimental (CV.y,) foram de médios a altos, para todos
os caracteres analisados. O volume teve os maiores CVy,, com média de 59,51%, o que era
esperado, pois o carater ¢ composto basicamente pelo produto das varidveis altura total de plantas
e DAP, ¢ também em fun¢do das condi¢des de variabilidade existente entre as progénies.
Segundo Houle (1992), caracteres compostos apresentam maior coeficiente de variacao.

A densidade basica da madeira foi considerada alta (0,74 g.cm™), o que indica a
utilizacdo deste material genético para programas de fomento com objetivo de energia (carvao e
lenha) e de estrutura no caso de material serrado. Outra possibilidade de utilizacdo deste material
¢ no fornecimento de polen das progénies para programas de hibridagdo com E. grandis e E.
urophylla na regido do bolsdo sul-matogrossense, que vem apresentando um consideravel avango

em plantio com espécies florestais de rapido crescimento como ¢ o caso do eucalipto.
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Tabela 2. Estimativas da varidncia genética aditiva (&), variancia residual (&), variancia

fenotipica individual (&7 ), média geral (M), coeficiente de variagio experimental (CV,,, ), teste-

exp
F (F) para os caracteres silviculturais avaliados em uma populagdo base de Eucalyptus

camaldulensis em Selviria-MS, aos 21 anos de idade.

Caréter Ga 6. op: M CV,, F
(o)
HT (m) 2,6004 9,4864 12,0867 25,36 13,33 1,227™
HC (m) 6,2134 10,6374 16,8508 17,10 22,86 1,406™
HB (m) 0,1564 16,2223 16,3788 17,26 23,42 1,009™
DAP (cm) 0,2524 42,1651 42,4175 25,57 25,45 1,006™
VOL (m3) 0,0032 0,3774 0,3806 1,04 59,51 1,008™
RESP (mm) 4,2813 11,2835 15,5648 26,25 14,50 1,295™
DBM (g.cm™) 0,0001 0,0042 0,0043 0,74 8,87 1,038™

HT: Altura Total; HC: Altura Comercial, HB: Altura da 1* Bifurcacdo; DAP: Diametro a altura do peito; VOL:
Volume; RESP: Resisténcia a penetracao; DBM: Densidade Basica da Madeira, em nivel do DAP.

4.1.2. Variagéo genética

As estimativas dos parametros relacionados com a variagdo genética, como 0s
coeficientes de herdabilidade: no sentido restrito (Flj ), de média de progénie (ﬁi), aditiva dentro
de parcela (F\ﬁ ); coeficiente de variacdo genética individual, genética de progénies e variacdo
relativa (CVyi, CVyp, CV,), e da acuracia de selecdo (T,, ) estdo na Tabela 4 , para os caracteres
avaliados em 2007, aos 21 anos apos a instalagdo da populagdo base de E. camaldulensis.

De modo geral, as estimativas do coeficiente de variagdo genética individual (CV;)
foram maiores que coeficiente genética de progeénies (CVyp), para todos os caracteres. O carater

altura comercial apresentou maior coeficiente de variagdo genética, o que expressa uma maior

variagdo genética, tanto entre os individuos quanto entre as progénies, em relagdo aos demais
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caracteres analisados. Esse resultado ¢ um indicativo da existéncia de variagdo genética na

populacdo e do potencial para o melhoramento genético.
As estimativas de herdabilidade individual, no sentido restrito (ha2 ), foram de baixa

magnitude, para os caracteres altura de bifurcagdo (0,01), DAP (0,01), volume (0,01), densidade

basica da madeira (0,04), exceto para altura total (0,22), altura comercial (0,37) e resisténcia a
penetracao (0,28) que apresenta estimativa mediana. A herdabilidade média de progénie (ﬁ%)

também apresenta baixa estimativa para os caracteres altura de bifurcagdo (0,01), DAP (0,01),
volume (0,01), densidade basica da madeira (0,04), exceto para altura total (0,18), altura
comercial (0,28) e resisténcia a penetragdo (0,23) com estimativa mediana, segundo interpretacao
proposta por Resende (1995) (herdabilidades de 0,01 a 0,15 como baixas; de 0,15 a 0,50 sao
medianas; e acima de 0,50 s3o altas). As estimativas de herdabilidade para todos os caracteres
estudados indicam que a variancia de dominancia tem uma participagdo maior que a aditiva na
varidncia genética. Desse modo, processos mais acurados que a selecdo massal devem ser
empregados nos programas de melhoramento que utilizarem estes caracteres.
Em relacdo ao coeficiente de variacdo relativa, que ficou entre de 0,04 (DAP) a 0,32
(HC), foram de baixa magnitude, segundo Vencovsky e Barriga (1992), evidenciando que o
controle genético dos caracteres ¢ baixo e influenciado por fatores ambientais, considerando-

se que a espécie € exoOtica em condigdes de adaptacgao.

A acurécia na selecdo de progénies, em todos os caracteres, foi de baixa a média
magnitude, variando de 0,0769 (DAP) a 0,5374 (HC) segundo interpretacdo proposta por
Resende (1995). Recomenda-se que o carater altura comercial (HC) seja utilizado na sele¢do

dos melhores individuos, considerando as estimativas obtidas.
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Tabela 3. Estimativas dos coeficientes de herdabilidade: individual, no sentido restrito (ﬁj ); da
média de progénies (Fl,% ); aditiva dentro de parcela (ﬁj ); de variagdo genética aditiva individual
(CVy;); de variagdo genética entre progénies (CV, ); de variagdo relativa (CV, ) e da acurécia
(ry,) para os caracteres silviculturais avaliados em uma populagdo base de Eucalyptus

camaldulensis em Selviria-MS, aos 21 anos de idade.

Carater F‘: l:lr% Flj CVgi (%)  CVy, (%) CV, M
HT (m) 0,22 0,18 0,17 6,36 3,18 0,24 0,4304
HC (m) 0,37 0,28 0,30 14,57 7,28 0,32 0,5374
HB (m) 0,01 0,01 0,01 2,29 1,14 0,05 0,0974
DAP (cm) 0,01 0,01 0,01 1,96 0,98 0,04 0,0769
VOL (m3) 0,01 0,01 0,01 5,46 2,73 0,05 0,0913
RESP 0,28 0,23 0,22 7,88 3,94 0,27 0,4775
DBM (g.cm-3) 0,04 0,04 0,03 1,73 0,86 0,10 0,1912

HT: Altura Total; HC: Altura Comercial, HB: Altura da 1* Bifurcacdo; DAP: Diametro a altura do peito; VOL:
Volume; RESP: Resisténcia a penetracao; DBM: Densidade Basica da Madeira, em nivel do DAP.

4.1.3. Ganho de selecéo, tamanho efetivo e diversidade genética

A utilizagdo do Indice Multi-efeitos (2 = IME) permite, segundo Resende e Higa
(1994a), explorar fracdes da variancia genética aditiva que nao sao consideradas na selecdo entre
e dentro de progénies, levando a maximizagao da precisao na selecdo, muito embora, nos casos
em que o experimento estd bem conduzido e balanceado, a inclusdo dos efeitos de parcela e
blocos pode pouco alterar na selecao.

Para estimar ganhos genéticos na selecao, foram propostas 2 estratégias, utilizando o
indice de Multi-efeito (IME): a primeira corresponde & selegdo dos melhores individuos (10%, ou
seja, os 10 primeiros na classificagdo do IME, independente de qual progénie possam pertencer) e

a segunda ¢ a selegdo com base nas 10 melhores progénies, selecionando-se o melhor individuo
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de cada uma (Tabela 5). O carater escolhido para a selecao foi a altura comercial (HC), pois este
foi o que apresentou o maior coeficiente de variagdo relativa e a melhor acuracia e herdabilidade.

Dos 100 individuos estudados foram selecionados 10, tanto na primeira como na
segunda estratégia de selecdo. Verifica-se que na primeira estratégia o nimero de progénies
selecionadas ¢ menor (7), enquanto que na segunda ¢ de 10 progénies das 25 que foram
estudadas. Dessa forma, observou-se a presenga de uma variancia diferente de zero na primeira
estratégia. A presenca desta varidncia e o numero menor de progénies selecionadas leva a uma
menor estimativa do Ne na primeira estratégia (8,2) em relacdo a segunda (10), ou seja, esta
ultima fica com uma maior base genética.

O ganho na sele¢dao ¢ maior na primeira estratégia (2,4686 ou 14,43%) em relagdo a
segunda (2,2000 ou 12,86%). Dessa forma, verifica-se que a utilizagdo da primeira estratégia
proporciona uma eficiéncia na sele¢do de 12,21% em relacdo a segunda.

A diversidade genética inicial € tomada como sendo igual a 1,0 ou 100%. Em funcao
das duas estratégias de seleg¢@o, observa-se que na primeira em que a base genética foi menor e o
ganho maior, que a diversidade passou de 100% para 22,22%, ou seja, perdeu-se 77.78% da
diversidade genética inicial. Ja na segunda estratégia, que possui maior base genética ¢ menor
ganho na selecdo, que a diversidade passou de 100% para 40%, ou seja, perdeu-se 60% da
diversidade com a utilizagdo desta estratégia de sele¢do.

Em funcdo do que foi discutido uma recomendacido geral seria a de que em
programas de melhoramento que visam a maximizagao de ganhos em selecao, a selecdo com base

nos individuos ¢ a mais recomendada, pois sua eficiéncia foi maior (Ef =12,21%) e maior ganho

genético (Gg =14,43%) mesmo tendo uma reducdo em sua diversidade genética de 77,78%, mas

se o objetivo for o melhoramento sem uma preocupagdo com a maximizagdo de ganho na
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selecdo, a segunda estratégia ¢ mais recomendada, pois se tem maior diversidade genética

( D =40%), embora se obtenha um menor ganho genético (é s =12,86%).

Tabela 4. Comparagao entre duas formas de selegdo: 1 (kf = VK=#0) e 11 (kf = 1), para o

carater HC: altura comercial (m) em uma populagdo base de Eucalyptus camaldulensis em

Selviria-MS, aos 21 anos de idade.

Formas de Selecdo

I 11
Progénies K, = VK20 Progénies K, =1
3 3 3 1
8 1 12 1
10 1 8 1
12 2 23 1
16 1 13 1
23 1 9 1
25 1 16 1
- - 10 1
- - 6 1
- - 24 1
>k, 10 >k, 10
N g 25 N, 25
N, 7 N, 10
K, 1,4286 Ky 1
&2 0,6190 o 0
N, 8,2 N, 10
u(m) 17,1084 u(m) 17,1084
A(m) 2,4686 A(m) 2,2000
G, (%) 14,43 5.(%) 12,86
Ef (%) 12,21 Ef (%) -
D 0,2222 D 0,4000

Z K, : n® de individuos selecionados; N ; = n° de progénies do teste; N : n° de progénies selecionadas; k : n°
o, . T Lo o, . . 2 A .

de individuos selecionados por progénie; K, : n® médio de individuos selecionados por progénie; G, : variancia do

n® de individuos selecionados por progénie; N, : tamanho efetivo; p: média geral; a: efeito genético aditivo =

IME: Indice Multi-efeito; és : Ganho na sele¢do; Ef.: eficiéncia do IME em relagdo a Selecdo entre e dentro de

A

progénies; D : Diversidade genética.
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4.2 Anélise genética utilizando Marcador Molecular SSR

4.2.1 Diversidade genética

Todos os oito locos microssatélites avaliados foram polimorficos, totalizando 37 alelos
nas matrizes e 45 nas progénies (Tabela 5). O niimero de alelos detectados por loco (A) nas
arvores matrizes variou de 3 a 6, com média de 4,63 alelos, e nas progénies de 4 a 8, com média
de 5,63 alelos. Devido a grande quantidade de alelos encontrados pode-se supor de que a
populacdo de E. camaldulensis possui alta diversidade genética. O numero efetivo de alelos por

loco (A, ), por sua vez, foi menor do que o numero de alelos por loco, variando de 1,29 a 4,52 nas

matrizes (média de 3,18 alelos) e de 1,65 a 4,33 nas progénies (média de 3,49 alelos). O nimero
efetivo de alelos por loco mede a uniformidade do alelo mais freqiiente, sendo que os alelos raros
contribuem pouco nessa somatoria da freqiiéncia alélica ao quadrado. Assim, o menor nimero
efetivo de alelos em relagdo ao niimero de alelos por loco indica que muitos dos alelos sdo raros
(freqiiéncia < 0,05). A presenca de varios alelos raros nos locos pode ocorrer devido a mutagdes
que eventualmente tenham ocorrido na populagdo, ou, a introducao desses no conjunto génico da

populagdo através de hibridagdes com populagdes vizinhas de Eucalyptus por migragdo

(MARTINS-CORDER et al.,1996).
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Tabela 5 - Caracteristicas dos oito locos microssatélites analisados em Eucalyptus
camaldulensis: numero de alelos por loco (A); nimero efetivo de alelos por loco (Ae),

heterozigosidade observada (H,); heterozigosidade esperada em equilibrio de Hardy-Weinberg

(H,); indice de fixagédo (F ); probabilidade de excluséo do segundo parental (P ,,)-

Loco A Ae H o H e F Pexei2)
Matrizes

Euca63 3 2,16 0,536 0,800  -0,493 ** 0,731
Embral3 6 4,41 0,773 0,760 0,017 0,446
Embra06 4 3,38 0,704 0,719 -0,022 0,575
Embrall 5 2,89 0,654 0,640 0,022 0,603
Embral6 4 1,29 0,224 0,240 -0,071 0,845
Embra22 5 2,58 0,613 0,721 -0,176 0,651
Embra27 5 4,52 0,779 0,920 -0,181 0,467
Embra30 5 4,20 0,762 0,840 -0,103 0,494
Média 4,63 3,18 0,631 0,705 -0,118 -
Erro padrio® 40,09  +0,11  +0,018 40,020  +0,017 -
Total 37 - - - - 0,993
Progénies

Euca63 4 2,65 0,622 0,287 0,538 ** -
Embral3 8 4,33 0,769 0,316 0,589 ** -
Embra06 4 3,37 0,703 0,520 0,260 ** -
Embrall 7 3,56 0,719 0,457 0,365 ** -
Embral6 5 2,65 0,622 0,741 -0,191 -
Embra22 6 2,82 0,645 0,143 0,779 ** -
Embra27 6 4,33 0,769 0,342 0,555 ** -
Embra30 5 4,26 0,765 0,329 0,570 ** -
Média 5,63 3,49 0,700 0,392 0,442 ** -
Erro padrdo +0,14 +0,07 10,006 0,018 10,029 -
Total 45 - - - - -

* P<0,05; ** P<0,01;£ O erro padrdo da média a 95% de probabilidade foi determinado por
reamostragem jakknife sobre locos. Com base nesta estimativa, todos os parametros diferem
significativamente entre matrizes e progénies.

As heterozigosidades foram altas nas amostras, embora nas progénies estes valores

tenham sido significativamente menores, de acordo com o erro padrdo calculado por

reamostragem jakknife (Tabela 5). A heterozigosidade observada nas matrizes variou de 0,536 a
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0,779, com média de 0,631 e a heterozigosidade esperada variou de 0,240 a 0,920, com média de
0,705. Nas progénies, a heterozigosidade observada variou de 0,622 a 0,769, com média de 0,700
e a heterozigosidade esperada variou de 0,143 a 0,520, com média de 0,392. Esta menor
heterozigosidades nas progénies ¢ um indicativo que algum processo no sistema de reprodugao,
como autofecundacdes ou cruzamentos entre parentes, esteja atuando e reduzindo seus niveis.

A heterozigosidade observada foi maior que a esperada nas matrizes € menor nas
progénies, o que sugere excesso de heterozigotos nas matrizes ¢ de homozigotos nas progénies
(Tabela 5). O indice de fixagdo nas matrizes variou de -0,493 a 0,022, com média de -0,118 e nas
progénies variou de -0,191 a 0,779, com média de 0,442. Estes resultados sugerem que esta
ocorrendo selecdo a favor de heterozigotos entre a fase de plantulas e a fase adulta das arvores.
Selecdo contra homozigotos entre a faze de plantulas e a faze adulta também foi observado em
Eucalyptus berthamii. Butcher et al. (2005) avaliando quatro desta espécie encontraram que o
coeficiente de endogamia foi significativamente maior nas progénies (0,136) do que nas matrizes
(0,06), o que sugere a existéncia de sele¢dao natural entre plantulas e fase adultas. Uma possivel
explicagdo para este padrido € a combinagdo de depressdo endogdmica com a selegdo para
heterozigotos. A depressao pode estar eliminando plantulas originas de autofecundagdo ou
cruzamento entre parentes, reduzindo o valor de F para proximo a zero ¢ a selecdo a favor de
heterozigotos, pode aumentar a freqiiéncias de gendtipos heterozigotos na populagdo, pela maior
sobrevivéncia destes gendtipos. Outra explicagdo para os altos e positivos valores do indice de
fixagdo nas progénies ¢ a presenca de alelos nulos segregando nesses locos. Contudo, para
determinar com precisdo se realmente esta ¢ a causa da alta endogamia observada nas progénies,
seria necessario uma amostra maior de descendentes de cada progénie, idealmente 50

descendentes para um  estudo detalhado de  segregagdo  Mendeliana  1:1.
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4.2.2 Sistema de reproducao

Idealmente para estudos do sistema de reprodugdo, ¢ recomendado trabalhar-se com
amostras de pelo menos 200 genotipos e quatro a cinco locos polimérficos (RITLAND, 2002). A
presente amostra ¢ 50% menor do que a ideal, mas apresenta a vantagem de ter sido analisada
para oito locos microssatélites altamente polimoérficos. A probabilidade de exclusdo do segundo
parente (Tabela 5) quando o primeiro ¢ conhecido foi alta nas matrizes (0,993), indicando que
este conjunto de locos tem alto poder para resolver analises de paternidade e determinar o sistema
de reproducao da populagao, visto que os genotipos sdo unicos (nao idénticos). Assim, o poder de
exclusdo do segundo parente indica que o pequeno tamanho amostral foi compensado pelo alto
polimorfismo presente nos locos analisados.

A andlise do sistema de reprodugdo indicou que a espécie apresenta um sistema misto de

reproducdo, combinando autofecundacgdes e cruzamentos, embora predominem cruzamentos

(Tabela 6). A estimativa da taxa de cruzamento multiloco foi alta (f =0,955), mas
significativamente (P < 0,05) diferente da unidade (1,0). Esse resultado esta dentro do padrao
observado para a taxa de cruzamento em outras populagdes das espécies f, variando de 0,912 a

0,995 ( BUTCHER e WILLIAMS, 2002), o que reforca que a espécie apresenta um sistema misto
de reproducdo. De fato, o sistema misto de reprodugdo parece ser um padrao em espécies do
género Eucalyptus ¢ a estimativa da taxa de cruzamento esta também dentro do padrdo observado
para outras espécies do género Eucalyptus as quais tem variado de 0,45 a 1,0. Por exemplo, em

Eucalyptus grandis a taxa t, tem sido estimada variar entre populagdes de 0,69 a 0,967

(MORAN; BELL, 1983, BURGESS et al., 1995, JUNGHANS et al.,1998, JONES et al., 2008),

em Eucalyptus citriodora foi estimada em 0,85 (YEH et al., 1983), em Eucalyptus globulos tem
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variado entre populacdes de 0,48 a 1,0 (HARDNER et al., 1996, PATTERSON et al., 2004) e em
Eucalyptus pellita tem variando de 0,45 a 0,73 (HOUSE; BELL, 1996).

Tabela 6 - Estimativa de parametros do sistema de reprodugdo, endogamia, coancestria ¢

tamanho efetivo em populagdo base de Eucalyptus camaldulensis estabelecida em Selviria-MS.

Parametro Estimativas
Sistema de reproducao
Taxa de cruzamento multiloco: t, 0,955 (0,941 — 0,969)
Taxa de cruzamento uniloco: t, 0,669 (0,665 — 0,683)
Taxa de cruzamento entre parentes: t, —t, 0,285 (0,272 - 0,298)
Correlagdo multiloco de paternidade: r 0,038 (0,035 —0,041)
Numero médio de arvores polinizadoras: N, =1/r ., 26,3 (24,5 -28,4)
Endogamia e estrutura genética
Indice de fixagdo nas matrizes: F_ (n=25) -0,118 (-0,090 — 0,190)
Indice de fixagdo nas progénies: F, 0,442 (0,311 —0,525)
Endogamia nas progénies por autofecundagdo: F, =0,5s(1+ F) 0,022 (0,015 —-0,029)
Endogamia por cruzamento entre parentes: th o4 = F, —F 0,419 (0,315 -10,495)
Proporgao de irmdos de autofecundagdo: P, =1-t 0,045 (0,031 — 0,059)
Proporgéo de meios-irméos: Py, =t (1-r,) 0,919 (0,908 — 0,929)
Propor¢ao de irmaos-completos: P =1, .t 0,036 (0,033 - 0,039)
Coancestria média dentro de progénies: ® 0,141 (0,137 —0,145)

Tamanho efetivo de variancia: N, 1,75 (1,73 - 1,77)

Numero de arvores para reter o tamanho efetivo de 100: m 57,2 (56,6 —57,8)

= erro padrdo da média a 95% de probabilidade.
drdo da média a 95% d babilidad

A taxa de cruzamento uniloco (f,=0,581) foi significativamente menor do que a taxa de
cruzamento multiloco (Tabela 6). Em concordancia, a diferenca entre a taxa de cruzamento
multiloco e uniloco (t, —t,) foi alta e estatisticamente diferente de zero (f_ -—f =0,285;
P <0,05). Diferencas positivas entre as taxas de cruzamento multiloco e uniloco tém sido

interpretadas como indicativas de cruzamento entre parentes (RITLAND; JAIN, 1981,
RITLAND, 2002). Portanto, a presente estimativa indica que 28,5% dos cruzamentos ocorrem

entre arvores parentes na populagdo. Por sua vez, isso sugere que a populagdo natural australiana,
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de origem destas progénies, apresentava estrutura genética espacial intrapopulacional, o que
permitiu a ocorréncia de cruzamentos entre individuos parentes. Estrutura genética espacial
intrapopulacional tem sido reportada em uma populagdo de Eucalyptus globulos na Tasmania
(JONES et al., 2007) e cruzamentos entre parentes em outras populagdes de E. camaldulensis
(BUTCHER; WILLIANS, 2002), bem como em muitas outras espécies de Eucalyptus, como por
exemplo: Eucalyptus argutifolia (KENNINGHTON; JAMES, 1997), Eucalyptus cladocalys
(MCDONALD et al., 2003), Eucalyptus delegatensis (MORAN; BROWN, 1980), Eucalyptus
glébulos (PATTERSON et al., 2004), Eucalyptus marginata (MILLAR et al., 2000), Eucalyptus
morrisbyi (JONES et al., 2005), Eucalyptus rameliana (SAMPSON et al., 1995) e Eucalyptus
rhodantha (SAMPSON et al., 1989). Tais resultados levam a crer que muitas populagdes naturais
de Eucalyptus apresentam estrutura genética espacial, provavelmente devido a dispersdo de
sementes e o estabelecimento de filhos nas vizinhangas das arvores matrizes.

A correlagdo multilocos de paternidade (Tabela 6) foi baixa, embora significativamente

diferentes de zero (r,, =0,038; P<0,01), o que demonstra que uma pequena parte das progénies

p(m)
geradas por cruzamentos sdo parentes no grau de irmaos-completos (3,6%). Da correlagdo de
paternidade estimou-se um numero médio de arvores efetivamente doadoras de polen em 41,7
arvores. Contudo, tendo em vista que apenas quatro plantas foram avaliadas por progénie, estas
estimativas da correlacdo de paternidade e numero efetivo de doadores de polen estdo
provavelmente subestimadas e tais pardmetros devem ser interpretados com cautela. Como a
correcdo de paternidade ¢ uma medida associada ao parentesco dentro das progénies e quanto
maior o numero de plantas avaliadas por progénie, maior ¢ a precisdo que este pardmetro ¢
estimado. Assim, estimativas mais robustas podem ser obtidas com a amostragem de

aproximadamente 20 plantas por progénie.
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A causa dos cruzamentos biparentais pode ser atribuida a diversos fatores, sendo os mais
relevantes no caso de espécies de Eucalyptus o comportamento dos polinizadores, visitando de
forma sistemadtica arvores préximas, depdsito de multiplos graos de polen de um simples

polinizador ou devido ao pequeno nimero de vizinhos reprodutivos proximos.

4.2.3 Endogamia, coancestria e tamanho efetivo de variancia

O indice de fixagdo estimado nas progénies foi alto e significativamente diferente de zero
( Ifo =0,442;P <0,01), indicando a presenca forte de endogamia. O desdobramento da

endogamia nas progénies nos seus componentes devido a autofecundacdo e cruzamento entre
parentes (Tabela 6), indica que esta endogamia ocorreu principalmente devido ao cruzamento
entre parentes. Isso decorre possivelmente do fato de que a endogamia em espécies de Eucalyptus
gera depressdo endogdmica, a qual mata muitos individuos endogamicos (GRIFFIN;
COTTERILL, 1988, HARDNER; POTTS, 1995, HARDNER; POTTS, 1997). A autofecundagio
gera no minimo 50% de endogamia a cada geragdo e o cruzamento entre parentes gera endogamia
igual ao coeficiente de coancestria entre os parentes cruzados. Assim, como a autofecundagdo
gera uma maior taxa de endogamia, é provavel que ela cause maior mortalidade do que a
endogamia originada pelo cruzamento entre parentes. Logo, possivelmente apenas pequena parte
de individuos endogamicos originados de autofecundagdo tenham sido utilizados no plantio da
populacdo base, pois a maioria deve ter morrido e como a endogamia por cruzamento entre
parentes ¢ mais branda, estes Ultimos foram incluidos em maior freqiiéncia, inflando sua

contribuicdo para a endogamia total da populagao.
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O coecficiente médio de coancestria entre plantas dentro de progénies (® =0,141) foi

maior do que o esperado em progénies coletadas de populagdes panmiticas (6,, = 0,125). Isso

mostra que estimativas da variancia genética aditiva e parametros genéticos como herdabilidades
e ganhos esperados na sele¢do na presente populacdo devem ponderar os desvios de cruzamentos
aleatorios, causados por autofecundacdes, cruzamentos entre parentes e cruzamentos

correlacionados. Estimativas da variancia genética aditiva (o) no banco devem ser calculadas

dividindo-se a variéncia genética entre progénies (o) pelo coeficiente de parentesco médio

dentro de progénies (r, ) de 0,282 (r,, =20 =2x0.141) e ndo por 0,25 (parentesco entre

meios-irmaos) como ¢ muitas vezes feito.

Em fun¢do da coancestria dentro de progénies ser maior do que a esperada em progénies
de meios-irmaos ¢ a alta taxa de endogamia detectada, o tamanho efetivo de variancia estimado
foi também menor (N, =1,75) do que o esperado em progénies de meios-irmaos (N, =4).
Estes resultados também se devem ao sistema misto de reproducdo, combinado autofecundacdes,
cruzamentos entre parentes e cruzamentos correlacionados. Estes fatores aumentam o parentesco
e a endogamia dentro das progénies e, portanto, a freqiiéncias de alelos idénticos por
descendéncia, o que reduz o tamanho efetivo. Isso tem impacto direto em programas de
melhoramento e conservagdo genética, visto a necessidade de coletar-se amostras maiores de
polinizagdo aberta para a implantacdo dos bancos de germoplasma ou testes de progénies, do que
seriam necessarias caso a populagdo de origem das sementes fosse perfeitamente panmitica. Se o
processo de reproducdo fosse perfeitamente aleatorio, para fundar a populagdo base no Brasil, a

coleta de sementes nas 25 arvores (m=100/4) como foi feito seria suficiente. Contudo, no

presente caso, o numero de arvores matrizes necessarias para a coleta de sementes na populagao
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de origem (Australia) visando reter o tamanho efetivo de 100 foi estimado em 58 arvores, ou seja,

precisar-se-ia de uma amostra 57% maior para reter este tamanho efetivo alvo.

5. CONCLUSAO

Os resultados obtidos e discutidos neste trabalho permitem as seguintes conclusoes:
A) Em relacdo ao estudo dos caracteres quantitativos (silviculturais):
- A variagdo genética para os caracteres silviculturais estudados (altura total, altura comercial,
altura da primeira bifurcacdo, didmetro a altura do peito, volume, resisténcia a penetracdo e a
densidade basica da madeira) nao foi detectada;
- O caréter mais indicado para a selecdo foi a altura comercial (HC) em fun¢do dos maiores
coeficientes de variacao relativa, herdabilidade ¢ da acuracia encontrados;
- A alta densidade basica da madeira desta populagdo de E. camaldulensis indica este material
para uso em serraria e energia (carvao e lenha);
- A populagdo de E. camaldulensis apresenta bom desenvolvimento silvicultural na regido do

bolsdo sul-matogrossense.

B) Com base no marcador molecular do tipo microssatélite:

- A populacdo de E. camaldulensis apresenta alta variabilidade genética;

- O sistema de reprodugdo € misto, com alta taxa de cruzamento;

- A endogamia estd ausente nas arvores matrizes, porém presente nas progénies em fungao de
cruzamento entre parentes;

- A populacdo de E. camaldulensis pode ser utilizada em programas de conservagdo e

melhoramento genético em funcdo de sua estrutura genética
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