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RESUMO
Este estudo teve como finalidade conhecer a diversidade genética de duas populacdes de
Hevea brasiliensis, conservadas ex situ em Selviria-MS e Maraba-PA, bem como estimar 0s
parametros genéticos e medidas de dissimilaridade de suas progénies. Foram utilizados15
locos microssatélites para investigar a diversidade e estrutura genética e o parentesco de 18
matrizes da POP SEL e 46 da POP MAB. No ano de 2016, foi instalado em Selviria-MS um
teste de progénies a partir de sementes das referidas matrizes. As progénies foram avaliadas
por meio de cinco varidveis silviculturais e oito morfologicas. A populacdo de Selviria

apresentou numero total de alelos (100) menor do que a populagdo Maraba (179), com a

média por locos de 6,7 e 11,9, respectivamente. A heterozigosidade esperada ( H, ),

heterozigosidade observada (HO) e o indice de fixacdo (If ) foram semelhantes entre
populacdes, mas a riqueza alélica ( R ) foi maior em Selviria. A diferenciacdo genética entre

as populacoes (éST': 0,28) revelou que 72% da diversidade genética esta distribuida dentro

das populacGes. O coeficiente médio de coancestria dentro de ambas as populacdes foi
positivo, mas os valores foram préximos de zero (< 0,08) e considerando individuos de ambas
as populacdes, a coancestria media foi zero (-0,001). A estimativa de parametros genéticos
utilizando o modelo linear misto univariado aditivo REML/BLUP, demonstrou que a
herdabilidade individual ndo foi significativa para a maioria das variaveis observadas nas
progénies. Contudo, apresentaram herdabilidades das médias de progénies para variaveis
silviculturais de moderada a alta (0,40 a 0,63) na POP MAB e baixa a alta (0,23 a 0,62) na
POP SEL, promovendo os maiores valores de acuracia. Entre as estimativas por técnicas
multivariadas, a variavel perimetro do caule foi a que mais contribuiu para explicar a variacdo
total na POP MAB e POP SEL, respectivamente 41,3% e 43,2%. As distancias generalizadas
de Mahalanobis determinaram que a maior distancia genética (81,9), bem como a menor (1,1)
sdo de combinagdes das progénies da POP MAB: 45 e 42 e 34 e 13 respectivamente. A
técnica de agrupamento de Tocher formou 7 grupos de divergéncia genética na POP MAB, 9
na POP SEL e 5 considerando as duas populacGes. Analises moleculares e quantitativas
sugerem que ha diversidade, tanto nos parentais quanto nas progénies, portanto sdo de
interesse para programas de conservagdo e melhoramento genético.

Palavras-chave: Coancestria. Diferenciacdo genética. Endogamia. Seringueira.



ABSTRACT

This study aimed to know the diversity, genetic structure and kinship of genotypes of two
populations of Hevea brasiliensis, conserved ex situ in Selviria-MS and Maraba-PA, as well
as to evaluate the genetic parameters and measures of dissimilarity of their progenies. 15
microsatellite loci were used to investigate the diversity and genetic structure and kinship of
18 matrices from Selviria-MS and 46 from Maraba-PA. In the year 2016, a progeny test was
installed in Selviria-MS from seeds of said matrices. The progenies were evaluated by means
of five silvicultural variables and eight morphological variables. The population of Selviria

presented a total number of alleles (100) smaller than the Maraba population (179) with the

average per locos of 6,7 and 11,9 respectively. The expected heterozygosity (H, ), observed

heterozygosity (FIO) and fixation index (If) were similar among populations, but allelic

richness ( R ) was higher in Selviria. Genetic differentiation among populations (GST': 0.28)

revealed that 72% of genetic diversity is distributed within populations. The mean coefficient
of coancestria within both populations was positive, but values were close to zero (<0.08) and
considering individuals from both populations, mean covensis was zero (-0.001). The
univariate mixed linear additive model methodology REML / BLUP showed that the
individual heritability parameter was not significant for most of the variables observed in the
progenies. However, they presented mean heritabilities of progenies for moderate to high
silvicultural variables (0.40 to 0.63) in POP MAB and low to high (0.23 to 0.62) in POP SEL,
promoting the highest values of accuracy. Estimates using multivariate techniques showed
that the stem perimeter variable contributed the most to explain the total variation in POP
MAB and POP SEL, respectively, 41.3 and 43.2%. The generalized distances of Mahalanobis
determined that the greatest genetic distance (81.9) as well as the lowest (1.1) are
combinations of the POP MAB progenies: 45 and 42 and 34 and 13. The Tocher grouping
technique, formed 7 groups of genetic divergence in POP MAB, 9 in POP SEL and 5
considering both populations. Molecular and quantitative analyzes suggest that there is
diversity both in the parental and in the progenies and therefore are of interest for
conservation and breeding programs.

Keywords: Coancestry. Inbreeding. Genetic differentiation. Rubber tree.
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1 INTRODUCAO

A seringueira (Hevea brasiliensis) € uma espécie que pertence a familia
Euphorbiaceae, sendo muito conhecida por ser produtora de exsudato laticifero, fonte de
matéria prima para o fabrico do mais diversos produtos utilizados atualmente. Entretanto, o
seu uso é secular. Gongalves et al. (1990) citaram diversos trabalhos que se referem a
utilizacdo de artefatos por populagdes nativas da Ameérica do Sul desde 1500. A partir da
descoberta do processo de vulcanizacdo por Charles Goodyear no século XIX, a espécie se
tornou mais conhecida e importante em nivel mundial, devido a grande demanda de borracha,
sobretudo para a fabricacdo de pneus em suprir a industria automobilistica. Principalmente no
final do século XIX e inicio do XX, a borracha oriunda do extrativismo possibilita um salto
no crescimento econémico na regido Amazonica e varias mudancgas ocorrem na arquitetura e
cotidiano dos povos que ali residiam, principalmente dos grandes centros como Belém e
Manaus que melhor usufruiram do periodo denominado de Belle époque Amazonica.

Em decorréncia do crescimento da industria automobilistica e da possibilidade de
confeccdo de diversos artefatos provenientes da borracha, varios paises se interessaram em
produzir borracha fora do seu centro de origem, reconhecendo como um produto essencial
para o cotidiano no final do século XIX. Gongalves et al. (1990) descreveram a importancia
do feito realizado em 1876, pelo inglés Henry Wickham, quando foram levadas sementes da
Amazonia para a Inglaterra. As referidas sementes originaram genotipos que mais tarde foram
encaminhados para a Asia, regido de clima tropical semelhante ao do Brasil.

Portanto, foi no século XIX que iniciaram 0s primeiros passos para 0s programas de
conservacao e melhoramento genético da espécie, fora do seu centro de origem, visto que a
producdo no Brasil era extrativista. No inicio do século XX o Brasil sem grandes avancos na
domesticacdo da seringueira, foi surpreendido com a producdo asiatica e viu a economia da
borracha declinar. A partir de entdo os paises asiaticos dominam o mercado da borracha,
permanecendo até os dias atuais.

O consumo de borracha no Brasil é suprido por importacdo, sobretudo de paises
asiaticos. Informacdes do Ministério do Desenvolvimento, Indlstria e Comércio (BRASIL,
2018) revelam que o Brasil importou, no ano de 2017, 224,57 mil toneladas de derivados do
latex, entre eles: borracha natural, balata, guta-percha, guaiule, chicle, etc, totalizando o valor
equivalente a 406,22 milhdes de dolares.

Diante do atual cenério, em que as mudancas climéaticas tém avancado de maneira

geométrica e a pesquisa em passos curtos, ha a necessidade de perspicacia e celeridade em
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solucionar os desafios postos. Em programas de conservacdo e melhoramento de plantas, a
condicdo imprescindivel é a variabilidade genética, importante para a manutencdo das
espeécies e assim produzindo genotipos adaptados aos diferentes ambientes.

E de grande importancia a conservacdo ex situ, ou seja, fora da sua area de origem,
para a selecdo de gendtipos adaptados a diferentes tipos de ambientes. E importante também
ressaltar a conservacao in situ, em que a espécie permanece no local de origem e segue 0s
processos naturais de evolucdo e pode ser constante fonte de diversidade para 0s programas
de conservacdo e melhoramento. De acordo com dados do Instituto Nacional de Pesquisas
Espaciais_ INPE (2018), houve uma reducdo nos valores de taxas de desmatamento da
Amazonia Legal Brasileira quando comparada as Ultimas décadas. Entretanto, no ano de 2017
ainda foram desmatados 6,9 km? de florestas. Castro e Andrade (2016) destacam a
importancia do equilibrio econdémico estar em consonancia com 0 ecossistémico, para a
manutencdo da Amazonia, sobretudo para a continuidade dos modos de vida e oferta de
artefatos que tem como base a matéria prima proveniente de espécies oriundas do referido
Bioma.

A Hevea brasiliensis, apesar de ser uma espécie estratégica e ter esforcos de diferentes
instituicOes de pesquisa no Brasil, por exemplo, o Instituto Agrondmico de Campinas, em
programas para sua conservacdo e melhoramento, ha constante demanda por variabilidade
genética para a continuidade de suas pesquisas. E importante frisar que alguns clones
originados em programas de melhoramento no Brasil, sdo procedentes de parentais dos clones
asiaticos como apontado por Gongalves e Marques (2014) para alguns clones paulistas.

Na constante busca de variabilidade, estdo os programas de melhoramento genético de
instituicdes sediadas na Asia. Gongalves et al. (1990) chama a atencdo para a base genética
restrita na formacdo dos primeiros plantios da Asia que foram limitados a diversidade de
plantas coletadas por Wickham, no estado do Pard e ndo teve amostra expressiva do
germoplasma da espécie.

Conhecer a variabilidade genética de uma populacdo, possibilita presumir a
oportunidade de permanéncia de seus gendtipos no ambiente. Em programas que envolvem a
conservacdo e melhoramento de uma espécie, é essencial verificar 0 parentesco entre 0s
gendtipos e suas distancias genéticas. Provido dessas informacdes € possivel melhor planejar
como manter a variabilidade genética e promover cruzamentos que aumentem a produtividade
para uma determinada caracteristica.

Com a finalidade de contribuir para programas de conservacdo e melhoramento

geneético de Hevea brasiliensis, o trabalho se propde a estudar duas amostras de populacdes
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conservadas ex situ em Maraba-PA e Selviria-MS. A partir de marcadores moleculares e
caracteres quantitativos (altura, diametro e etc), utilizados para diferenciar e selecionar
melhores individuos de acordo com a expressao de sua constituicdo genética, o estudo propde
investigar a diversidade genética dos parentais (individuos adultos) e em seguida de seus
filhos (progénies), bem como apontar potenciais genotipos de interesse.

A primeira parte do trabalho faz referéncia a diversidade genética utilizando marcador
molecular. Demonstra por meio de alguns pardmetros como estad o nivel e distribuicdo da
diversidade dentro e entre populacGes e 0 grau de parentesco entre os gendtipos. Na segunda
parte do trabalho, verifica quais s&o as progénies que possuem mais dissimilaridade,
prenuncia valores de parametros que contribuirdo para melhor planejar os ganhos de

producdo, por meio da selecdo dos melhores genétipos.
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2 OBJETIVOS
2.1 OBJETIVO GERAL

Conhecer a diversidade genética de Hevea brasiliensis (Willd. ex Adr. deJuss.) Muell-
Arg.] de uma populagdo plantada no sudeste paraense e nordeste sul-mato-grossense, de
maneira a fornecer informacdes essenciais a programas de melhoramento genético e

conservagao ex situ.

2.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

Determinar a diversidade, estrutura genética, endogamia e parentesco de matrizes
amostradas nas populacdes.

Predizer parametros e conhecer medidas de dissimilaridade de progénies, de modo a
agrupé-las e distingui-las em relacdo a importancia dos caracteres para a determinagdo da

divergéncia genética.
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3 ESTRUTURA DO TRABALHO E QUESTOES DE PESQUISA

Inicialmente, o trabalho apresenta informacGes sobre o local onde estdo as populacdes
de Maraba-PA e Selviria-MS. Em didlogo com alguns autores, apresenta as matrizes
selecionadas em cada populagdo e suas as respectivas progénies que constituiram o
experimento conduzido em Selviria-MS.

A partir dos gendtipos apresentados, o primeiro capitulo do trabalho faz referéncia a
diversidade genética das matrizes, utilizando marcador molecular. Demonstra por meio de
alguns parametros como esta a distribuicdo da diversidade dentro e entre populagdes e o
parentesco entre 0s gendtipos. Responde sobretudo as seguintes perguntas:

a) As matrizes possuem diversidade de maneira a possibilitar cruzamentos entre
individuos néo relacionados?

b) A diversidade maior é dentro ou entre as populagdes?

c) Qual a estrutura e o grau de parentesco entre as matrizes amostradas?

No segundo capitulo, a partir de dados quantitativos aferidos nas progénies, estima os
valores de parametros genéticos, a dissimilaridade e formacdo de grupos com base na
distancia genética entre as progénies. Reponde aos seguintes questionamentos:

a) A polinizacdo aberta gerou progénies de interesse para programas de conservacao

e melhoramento genético?

b) Quais progénies possuem maior distancia genética? As maiores distancias foram

entre populacgdes ou dentro de populagdes?

c) Quais caracteres apresentam maior indicativo de variabilidade genética?
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4 LOCAL DE ESTUDO, CARACTERIZACAO DE POPULACOES, MATRIZES E
PROGENIES ANALISADAS

As matrizes e as suas respectivas progénies, objetos de estudo neste trabalho, sdo
oriundas de populacGes de Hevea brasiliensis situadas nos municipios de Maraba-PA e
Selviria-MS. O teste de progénies foi conduzido no municipio de Selviria-MS e difere o
namero de matrizes e progénies (Quadro 1), devido as sementes de algumas matrizes ndo
terem germinado ou as mudas ndo terem sobrevivido em campo.

Neste trabalho, tanto de matrizes quanto progénies foram denominadas de POP MAB
e POP SEL, respectivamente.

Quadro 1- Numero de gen6tipos estudados nas populagdes de Maraba-PA e Selviria-MS.

Gendtipos POP MAB POP SEL
Individuos CAP > 45 cm 1081 214

Matrizes 46 18

Progénies 39 16

Fonte: Elaboragéo do proprio autor.

4.1 LOCALIZACAO DAS POPULACOES E MATRIZES

A POP MARB esta localizada na area do Instituto Federal do Para - Campus Rural de
Maraba (Figura 1), nas coordenadas geograficas de 05°34°14,8” S e 49°06°02,3” W, com
altitude 100 m.

Figura 1- Localizacdo das matrizes de Hevea brasiliensis no municipio de Maraba-PA.
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Fonte: Google Earth (2018). imagem modificada pelo autor.
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A POP SEL esta situada no municipio de Selviria-MS, na Fazenda de Ensino,
Pesquisa e Extensdo (FEPE), da Universidade Estadual Paulista (Figura 2), 51°24°0,5>° W,
20°20°30,8” S e altitude de 368m.

Figura 2 - Localizacdo das matrizes de Hevea brasiliensis no municipio de Selviria-MS.
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Fonte: Google Earth (2018). imagem modificada pelo autor.

4.2 CARACTERISTICAS EDAFOCLIMATICAS DOS LOCAIS ONDE FORAM
AMOSTRADAS AS MATRIZES

A Hevea brasiliensis ocorre em ecossistema natural com definicdo de clima equatorial
e Umido. Entretanto, em ecossistemas agricolas, principalmente em arranjos de monocultura, a
espécie exige condigdes climaticas peculiares para o seu desenvolvimento vegetativo e
reprodutivo e impropria para as epifitias causadas pelo Microcyclus ulei, causador do mal das
folhas, considerada a doenca de maior importancia para a heveicultura.

Maraba-PA e Selviria-MS, pertencem ao clima AW segundo a classificacdo de
Kdppen-Geiger e, portanto, caracterizado como clima tropical com periodos chuvosos e secos
bem definidos. Apesar dos locais onde se encontram as populacdes pertencerem a mesma
classificacdo climatica, ha algumas diferencas, principalmente quando observados dados de
temperatura (Tabela 1) e (Figura 3). Camargo e Camargo (2014) estabeleceram “Faixas” que
variam de Faixa A-Gtima a Faixa G-inapta para o cultivo de Hevea brasiliensis. Na faixa

Otima a temperatura média anual tem que ser superior a 18 °C e a média do més mais frio



23

entre 15 a 20 °C. Na faixa inapta a temperatura média anual é de até 18 °C e a média do més

mais frio é igual ou menor que 15 °C.

Tabela 1- Informagdes de clima referentes ao ano de 2016 e tipo de solo dos locais onde estéo
0s genotipos de Hevea brasiliensis estudados.

Caracteristicas Maraba-PA* Selviria-MS **
Precipitacdo anual (mm) 1.549 1.355,2
UR média (%) minima 82 49,6
UR média (%) maxima 91 95,3
Temperatura minima no ano (°C) 14,7 59
Temperatura maxima atingida (°C) 38,3 39,6
Temperatura média anua I(°C) 26,5 24,7
Temperatura média anual minima (°C) 25,6 17,2
Temperatura média anual maxima (°C) 27,5 30,2
Argissolo Vermelho Latossolo Vermelho
Tipo de solo Amarelo *** distréfico tipico
argiloso***

* Estacdo meteorologica do IFPA/Campus Rural de Maraba.
** |_aboratdrio Engenharia Rural e Solos/Area de Hidraulica e Irrigacdo da UNESP/FEIS.

*** Com base no sistema brasileiro de classificagdo de solos, Santos et al. (2018)
Fonte: Elaboracdo do proprio autor.

A temperatura média por més variou de 25,7 a 27 °C nas proximidades do municipio
de Maraba-PA e 20,1 a 27,6 °C em Selviria-MS (Figura 3). Portanto a média do més mais frio
ndo é um limitante para a heveicultura nos locais onde as populacBes se estabeleceram.
Entretanto, de acordo com a classificacdo de Camargo e Camargo (2014), Maraba-PA esta
situada em faixa de aptiddo E-marginal, no qual pode apresentar alta deficiéncia hidrica e
recomenda-se o plantio em solos profundos, enquanto Selviria-MS estd na faixa C e muito
proxima da A, ndo sendo indicado o cultivo em baixadas para evitar o mal das folhas.

Em Selviria-MS deve se observar o periodo de temperaturas mais baixas,
principalmente para a producdo de mudas ou implantacdo do teste de progénie. Camargo e
Camargo (2014) chamaram a atencdo para locais onde tem longo periodo com temperaturas
média inferior a 15°C, pois pode em alguns casos parar as rea¢des metabolicas da planta, e se

persistir, podera suceder a sua morte. Gasparotto (1988) descreveu que a temperatura média



24

no qual favorece o desempenho da espécie deve ser superior a 20°C e que a maior eficiéncia
fotossintética ocorre no intervalo de 27 a 30°C.

Figura 3 - Temperatura média por més no ano de 2016, nas estagdes meteorologicas do IFPA-
Campus Rural de Maraba e UNESP-Ilha Solteira.
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Fonte: Elaboragéo do proprio autor.

Pinheiro e Pinheiro (2014) destacaram também que a umidade relativa do ar é
importante para o desenvolvimento do fungo causador do mal das folhas. Os autores
consideram a area de escape climatica, locais onde a umidade relativa do ar é baixa no
momento do refolhamento da planta, visto se tratar de uma espécie caducifélia. Contudo, é
importante ressaltar que areas antes consideradas como de escape da doenca, podem por
motivos de mudancas de alguns elementos climaticos, favorecer o desenvolvimento do fungo.
Furtado et al. (2015) observaram em algumas regides de escape, a ocorréncia de clima mais
umido em periodos que deveria estar seco e concluiram ndo haver adaptacdo do fungo ao

clima seco, mas ambiente favoravel para o seu desenvolvimento.

4.3 CARACTERIZACAO DAS POPULACOES ONDE AS AMOSTRAGENS FORAM
REALIZADAS

A POP MAB foi plantada aproximadamente no ano de 1980, por sementes de
procedéncia desconhecida. Segundo relato local, as sementes iriam fornecer porta enxerto

para instalacdo de um jardim clonal. Contudo a area ndo foi manejada e constituiu plantas
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com as seguintes caracteristicas: ndo enxertadas ou proveniente de enxerto mal sucedido e
enxertadas. A ocorréncia de arvores de Hevea brasiliensis esta restrita a uma area aproximada
de 4,2 ha, onde em 2018 foram conferidos 1081 individuos com circunferéncia altura do peito
(CAP) igual ou maior a 45 cm, que é a medida inicial para a exploracdo do latex. A
distribuicdo diamétrica da populacdo de Maraba-PA ¢ préxima de um J invertido (Figura 4),
sugerindo que a populacdo caminha em direcdo ao equilibrio dindmico, devido o estoque
maior de individuos em classes diamétricas menores, promovendo perspectiva de
permanéncia das classes com diametros maiores. Tal distribuicdo, também indica que a
populacdo possui individuos oriundos de sementes procedentes de cruzamentos de diferentes

eventos fenoldgicos.

Figura 4- Distribuicdo de individuos em uma populagdo de Hevea brasiliensis por meio de
histograma de circunferéncia a altura do peito (CAP), no municipio de Maraba-PA.
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Fonte: Elaboragéo do proprio autor.

As sementes que originaram os individuos da populacdo SEL, foram colhidas no ano
de 1980 em um seringal no municipio de José Bonifacio-SP, constituido pelos clones GT1,
PR 107, RRIM 600, IAN 873 e IAN 717. As sementes foram colhidas na linha de ocorréncia
do clone GT1, proximo a base das arvores. As mudas foram produzidas no mesmo ano, na
Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Unesp, no municipio de Selviria-MS, no intuito
de servir como porta enxerto, também para os clones PR 107, RRIM 600, IAN 873 e IAN
717, entretanto alguns ndo foram bem sucedidos e permaneceram 0s pés francos.

Levantamento realizado no ano de 2016, identificou 214 individuos pés francos com
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circunferéncia altura do peito (CAP) igual ou superior a 45 cm (Figura 5). Como esperado em
uma floresta equianea, plantada e manejada, a distribuicdo dos individuos é proxima de uma
curva normal, assim como observado por Lima e Ledo (2013) em uma floresta de Hevea

brasiliensis plantada no Acre.

Figura 5- Distribuicdo de individuos em uma populacdo de Hevea brasiliensis por meio de
histograma de circunferéncia a altura do peito (CAP), no municipio de Selviria-MS.
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Fonte: Elaboracdo do proprio autor.

4.4 CARACTERIZACAO DE MATRIZES E PROGENIES

Na primeira etapa de programas de conservagdo e melhoramento genético é de suma
importancia ter diversidade para a realizacdo de cruzamentos e obtencdo de diferentes
gendtipos, se possivel ndo relacionados. Para a coleta de sementes, Sebbenn (2006) sugere
que as matrizes estejam distantes pelo menos 100 metros ou duas vezes a altura da arvore para
evitar coleta de genotipos com algum parentesco. Para a conservagdo ex situ de espécies com
sistema de reproducdo misto e com altas taxas de cruzamento (t >0,8), Sebbenn (2003)
estabelece um tamanho amostral de 35 progénies com no minimo 20 plantas. Considerando as
taxas de fecundacdo cruzada em populacbes naturais de Hevea brasiliensis, descritas por
Paiva e Kageyama (1993), de 64,4% e Simmonds (1989) com estimativas entre 16 e 28% de

autofecundacdo, citado por Paiva e Kageyama (1993), pode-se dizer que o numero de 35
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matrizes de Hevea brasiliensis na maioria dos casos estd préxima do ideal e 6timo, onde a
taxa de cruzamento da populacdo amostrada, seja maior que 80%.

A POP MAB ¢ composta por 46 individuos adultos (Figura 6) e a POP SEL por 18
individuos (Figura 7) e foram selecionados pelo critério de possuir frutos aparentemente
maduros e suficientes para originar plantas suficientes para a instalagéo do teste de progénie
de acordo com Sebbenn (2003).

O teste de progénie € um experimento muito Util ndo apenas para verificar a
performance dos filhos em relacio aos seus parentais para um determinado carater. E
importante para fornecer informagdes interessantes para o melhoramento, por meio da selegéo
baseada em parametros de herdabilidade e valor genético. Com o uso de técnicas de
polinizacdo controlada, por exemplo, testa as capacidades especificas e gerais de
recombinacdo. Por meio do estudo de similaridade entre os individuos, contribui para melhor
tomada de decisdo nas estratégias utilizadas para programas de conservacdo e melhoramento

genético.

Figura 6 - Circunferéncia das matrizes da populacdo Maraba e suas respectivas progénies.
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Fonte: Elaboragdo do proprio autor.

As mudas produzidas para o teste de progénie referentes a este trabalho, originaram-se

de sementes do evento reprodutivo de 2015. Em agosto de 2016 foram para campo na
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Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Unesp em Selviria-MS, consorciadas com o
jequitiba (Cariniana estrellensis (Raddi) Kuntze), ambas as espécies em espacamento de 4 m
x 3 m. Ficaram distribuidas as plantas em 15 linhas, sendo 13 com 65 plantas e uma com 32 e
10 plantas respectivamente (Apéndice A). O delineamento estatistico utilizado foi blocos ao
acaso, uma planta por parcela com 20 repeticdes. Contudo, algumas progénies nao
produziram mudas suficientes para completarem alguns blocos, permanecendo estes com

menor ndmero.

Figura 7 - Circunferéncia das matrizes da populacéo Selviria e suas respectivas progénies.
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Fonte: Elaboracdo do proprio autor.

As progénies da POP SEL descendem de gendtipos melhorados, pois as matrizes tém
como o possivel parental feminino o clone GT1. Ainda, as progénies possuem na maioria dos
cruzamentos um clone comercial como parental masculino, uma vez que a origem do pélen
provém dos clones PR 107, RRIM 600, IAN 873, IAN 717 e em menor percentual,
autofecundagdo. Como os programas de melhoramento de Hevea brasiliensis buscam o vigor
em caracteres de crescimento, é possivel que as progénies da POP SEL estejam manifestando
a superioridade para o carater CAP, quando comparado com a POP MAB. Ainda que as
maiores medidas da CAP das matrizes ndo necessariamente acompanham as medias das
progénies (Figura 6 e Figura 7), a maioria das progénies da POP SEL teve média superior a
13 cm de circunferéncia a 50 cm do solo, enquanto a POP MAB ficou préximo de 10 cm. A
média de circunferéncia a 50 cm do solo, considerando todas as progénies da POP SEL é de
14,2 cm e POP MAB 10,8 cm.
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5 CAPITULO |

Diversidade e estrutura genética em populacoes de Hevea brasiliensis conservadas

ex situ.
O capitulo foi revisado por pares e serd publicado no peridédico Scientia Forestalis
v.47,n.122, junho de 2019, sob o titulo: “Genetic diversity and structure in ex situ conserved

populations of Hevea brasiliensis”
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RESUMO

Locos microssatélites foram utilizados para verificar a diversidade, estrutura genética e o
parentesco de duas populacGes de Hevea brasiliensis conservadas ex situ, uma em Selviria,
estado do Mato Grosso e uma em Marabd, estado do Para e assim conhecer seu potencial para
programas de melhoramento genético e conservacdo. A populacdo de Selviria apresentou

namero total de alelos (100) menor do que a populagdo Maraba (179) com a média por locos

de 6,7 e 11,9 respectivamente. A heterozigosidade esperada (He ), heterozigosidade

observada (H,) e o indice de fixagio (F ) foram semelhantes entre populacOes, contudo a

riqueza alélica ( R ) foi maior em Selviria. A diferenciacdo genética entre as populacdes (GST

= 0,28) revelou que 72% da diversidade genética esta distribuida dentro das populac@es. O
coeficiente médio de coancestria dentro de ambas as populagdes foi positivo, mas os valores
foram proximos de zero (< 0,08) e considerando individuos de ambas as populagdes, a
coancestria media foi zero (-0,001). Portanto, os cruzamentos entre individuos dessas
populacdes podem ser priorizados para promover uma maior heterose no programa de
melhoramento. Os resultados sugerem que as populacfes sdo de interesse para programas de
conservagdo e melhoramento genético.

Palavras-chave: Genética de populacdes. Seringueira. Microssatélites.
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ABSTRACT
Using microsatellite loci, this study assesses the genetic diversity and structure and
relatedness in two conserved ex situ Hevea brasiliensis populations in Selviria, Mato Grosso
do Sul State, and Maraba, Para State, Brazil. The aim of the study was to determine the
potential of these populations for breeding and conservation programs. The total number of
alleles was lower in Selviria (100) than in Maraba (179 alleles), with an average of 6.7 and

11.9 alleles per locus, respectively. The expected heterozygosity ( H, ), observed

heterozygosity (H, ), and fixation index (F ) were similar between populations, but allelic

richness (R') was higher in Selviria. Genetic differentiation between populations (GST':

0.28) indicates that genetic diversity is mainly distributed within populations. The mean
coancestry coefficient in each population was positive but close to zero (< 0.08), and when
considering both populations together it was -0.001. Therefore, crosses between individuals of
these populations can be encouraged to promote heterotic effects through breeding. The
results suggest that the studied populations can be used in both conservation and breeding
programs.

Keywords: Microsatellite markers. Population genetics. Rubber tree
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5.1 INTRODUCAO

A seringueira [Hevea brasiliensis (Willd. ex Adr. de Juss)] Muell.-Arg. é fornecedora
de matéria prima para o fabrico dos mais diferentes artefatos utilizados no cotidiano. Apesar
de ser uma espécie genuinamente amazoénica, segundo Homma (2012), a maioria da borracha
demandada pelo mercado brasileiro é importada. O mesmo autor ressalta a necessidade de
centenas de milhares de hectares para plantio, que resulta em boa op¢do de renda para
milhares de pequenos produtores.

Na Amazbnia a exploracdo da espécie ainda decorre do extrativismo, somente
ocorrendo melhores indices produtivos em sistema como o proposto por Kageyama et al.
(2002), com ilhas de alta produtividade. Entretanto, 0 aumento de produtividade ocorreu por
meio de selecdo de gendtipos, inicialmente conservados ex situ (OLIVEIRA et al., 2015;
SOUZA et al.,, 2017) que permitiu o plantio em diferentes agroecossistemas, tal como
sistemas agroflorestais (RIGHI et al., 2008; VIRGENS FILHO, 2014) e monocultivo
(GONCALVES et al., 2011). Contudo, o sucesso da domesticacdo ocorreu fora do seu centro
de origem, em regifes com o ecossistema desfavoravel para o desenvolvimento do Microcylus
ulei (Henn.) Arx. , causador do mal das folhas, a enfermidade de maior importancia para a
heveicultura.

A conservacdo ex situ assume grande importancia ndo apenas para a manutencao da
variabilidade da espécie perante o cenario de desflorestamento das populacfes naturais no
centro de origem, mas, sobretudo, para viabilizar o melhoramento genético, adaptando
genoétipos aos diferentes tipos de ambientes. Nesse sentido, diversos esforcos tém sido
conduzidos na busca de dissimilaridade entre gendtipos para obtencao de heterose satisfatéria
nos cruzamentos, como demonstrado em Aguiar e Gongalves (2006).

A diversidade genética é de grande relevancia para o sucesso de programas de
conservacdao e melhoramento. O uso de marcadores moleculares tem sido empregado para
conhecer a diversidade genética, por meio da estimativa de parametros como a
heterozigosidade esperada e observada, coeficiente de endogamia, indice de fixacdo, dentre
outros. Algumas pesquisas para analise de parametros genéticos dessa espécie foram
conduzidas com esses marcadores (PERSEGUINI et al., 2012; CUBRY et al., 2014; PETHIN
et al., 2015), oferecendo alto potencial de aplicabilidade em estudos genéticos, envolvendo
seringueira (SOUZA et al., 2009).

Vérias regides no Brasil possuem condi¢des edafoclimaticas favoraveis para o cultivo

da seringueira e, por este motivo, diversos gendétipos estdo sendo estudados para fins de
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melhoramento genético em colec¢des ex situ. No estado do Para, Camargo e Camargo (2014)
identificaram as areas com aptidao para heveicultura. Definiram que h& faixas de apta, ou
seja, sem incidéncia do mal das folhas e com condi¢des edafoclimaticas satisfatorias e
marginal com o predominio da faixa marginal E, que é assim denominada por ser possivel o
cultivo da seringueira desde que haja disponibilidade de agua e solos profundos. Também no
Mato Grosso do Sul, os autores apontaram uma significativa parte de territério com aptiddo
que varia de apta a 6tima para o desenvolvimento da heveicultura.

Utilizando marcadores microssatélites, o trabalho teve como finalidade verificar a
diversidade e estrutura genética, endogamia e parentesco em duas populag¢fes conservadas ex
situ em Maraba-PA e Selviria-MS, Brasil.

5.2 MATERIAIS E METODOS

Foram amostrados somente os individuos adultos de Hevea brasiliensis de duas
populacdes, Maraba-PA e Selviria-MS, aptos a se tornarem matrizes em um teste de progénie.
As populacbes foram denominadas neste trabalho como POP MAB e POP SEL,
respectivamente.

A POP MAB encontra-se localizada no municipio de Maraba-PA, éarea do Instituto
Federal do Pard - Campus Rural de Marab4, nas coordenadas geograficas de 05°34°14,8” S e
49°06°02,3” W, com altitude 100 m. A popula¢do é composta por 46 individuos adultos,
remanescentes de uma plantacdo instalada em 1980 por sementes de procedéncia
desconhecida. A area dessa populacdo é de 4,2 hectares. No municipio de Maraba-PA,
segundo Kdppen-Geiger, a classificacdo do clima é AW, encontra — se na faixa de transicdo
AM. Dados da estacdo meteoroldgica do campus do IFPA Maraba Rural referentes ao ano
2016 indicou a temperatura média anual de 26.5°C, com média maxima em torno de 27.5°C e
minima de 15.6°C. O indice pluviométrico foi de 1.549 mm/ano. O solo é do tipo Argissolo
Vermelho—Amarelo com base na nomenclatura do sistema brasileiro de classificacdo de solos
(SANTOS et al., 2018).

A POP SEL esta situada no municipio de Selviria-MS, na fazenda de ensino, pesquisa
e extensdao da Universidade Estadual Paulista, 51°22°W, 20°22°S e altitude de 335 m. O clima
é tropical umido do tipo Aw segundo classificacdo internacional de Kdeppen-Geiger. No ano
de 2016, a temperatura média anual foi de 24.7°C e umidade relativa do ar média em torno de
75 %; a precipitacdo pluvial média anual foi de 1355.2 mm (UNESP, 2016). O tipo de solo
onde as matrizes estdo estabelecidas é Latossolo Vermelho distrofico tipico argiloso (LVd),
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conforme nomenclatura do sistema brasileiro de classificagdo de solos (SANTOS et al.,
2018). Essa populacdo foi constituida por 18 individuos adultos, oriundos de polinizacao
aberta, coletadas as sementes na base das arvores em linhas de clone GT1. Contudo o seringal
foi constituido também pelos clones: PR 107, RRIM 600, IAN 873, IAN 717 e devido a
espécie apresentar deiscéncia explosiva, pode ter individuos de sementes procedentes dos
referidos clones.

5.2.1 Analise molecular

Folhas foram utilizadas para a extracdo de DNA e procedimentos para a realizacao de
PCR seguiram o protocolo descrito por Faria et al. (2011). Os dados iniciais foram gerados no
sequenciador ABI 3100XL e exportados usando o software Genotyper. Os marcadores foram
selecionados com base nos locos microssatélites provenientes de estudo realizado por Le
Guen et al. (2009), que analisaram a estrutura genética de populacdes em Hevea brasiliensis.
Contudo, para melhor qualidade e otimizacdo das analises, os primers foram redesenhados
pelo laboratorio Heréditas/Genomax, de acordo com a sequéncia disponivel no GenBank do
National Center Biotechnology Information (NCBI). As sequéncias de primers usadas para
cada loco, bem como o sistema multiplex no qual foram amplificados caracterizam as analises

moleculares realizadas (Tabela 2).
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Tabela 2- Primers utilizados na caracterizacdo de 15 locos microssatélites em Hevea
brasiliensis, com o cédigo do loco, numero de acesso ao NCBI, sequéncia do
primer, estimativa do tamanho medio do primer e cédigo do sistema multiplex

empregado.
NUmero acesso . Tamanho .
Loco NCBI Primer médio (bp) Multiplex
A2365 AY 486666 [6-fam]-cattcggtagcgcattatca 144 A
gtttcgcctctctectectgctat
A2368 AY 486668 [6-fam]-tcaaggttcaataaagcttcaca 240 A
gtttaaattcagttcacaatgctgtca
A2387  AY486690 Lvic]-gtgaggacccaggactitga 227 A
gtttagctgcagagagccagagac
A2389 AY 486679 [ned]-tcttttggtctttctcaataaattttc 180 A
gtttcatccaccacagtttcgag
[vic]-cactgacccatagggtatatctca
A2406  AY486697 gttttgctittigtictyatge 148 A
A2413  AY486681 [ned]-aatagagggaatgceeacag 241 A
gtttccgaagagcttaaggacgtg
A2508 AY 486740 [6-fam]-gcagatctaggcccatagaaa 244 B
gtttgccttaggtagcttgtcgat
[ned]-aaaggaagaggttgctgctg
A2684 AY486821 gtttccttttctttttcattttcttga 142 B
A2689 AY 486822 [6-fam]-aagccacagccattcttgat 110 A
gtttaactcaaaacccacaaagaaaaa
A2376 AY486841 [vic]-gcaaaactttgcaatttctcaa 238 B
gtttggaaagaacaggaaatcatca
A2762 AY 486852 [ned]-tccatgagcacaagttaccaa 247 B
gtttgcgctcacaaattctcaaaa
TA2163  AVY486617 [vic]-aaaaatttctggatgatgttatacttt 144 B
gtttgctaacatcagacatgcctagaga
TAS2558  AY486760 [6-fam]-tcctctactcaatacaaaggaagg 202 B
gtttaaccctggtaacccaacg
[6-fam]-cccaacaggtcaaggtttct
BACSSBOZ  DQ115609 gtttgtcagaatatgtgatttctcttctc 136 B
T2083 AY486904 [ned]-cctcacctgcaatgagaaca 129 B

gtttgctctctctttccectettt

Fonte: Elaboragdo do proprio autor.
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5.2.2 Analise de dados
Diversidade genética

Para a andlise de diversidade genética dos gendtipos de Hevea brasiliensis foi
utilizado o programa Fstat (GOUDET, 2002), onde estimou-se os parametros: total de alelos,

nimero de alelos por locos (k), riqueza alélica (R ) , heterozigosidade observada (I3|O),
heterozigosidade esperada em equilibrio de Hardy-Weinberg (H,), heterozigosidade média

entre populacdes (Hs), heterozigosidade total (I:It ), indice de fixagéo (If) para cada loco.

Os procedimentos utilizados séo descritos a seguir. Devido ao tamanho da amostra ser menor
que 50 individuos, o valor de (If ) foi estimado de acordo com Weir (1996). A significancia

estatistica do valor de (If) foi estimada por meio do método de reamostragem de locos

jackknifing. O célculos foram realizados de acordo com as seguintes equacoes:

Heterozigose

A quantidade do loco foi estimada com base em método de Brown e Weir (1983).

a) Heterozigosidade observada ( |3|0)
|:|o =1- Z Ri
Em que, Pii é a freqiiéncia dos gendtipos homozigotos.
b) Heterozigosidade esperada ( Fle)

A heterozigosidade esperada foi estimada de acordo com Nei (1978).

2
0 - 2n(1—z P;)
¢ 2n-1

Em que, pi é a freqiiéncia alélica estimada do i-ésimo alelo; n é o tamanho da amostra

e 2n/(2n-1) se refere a correcdo gauseana para amostras n <50.

c) Heterozigosidade média esperada ( Hs)

Estimada por meio da média aritmética dos locos estudados.

d) Indice de fixacéo de Wright (F )
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O indice baseado em Weir (1996) considerando a heterozigosidade observada (Ho) e
heterozigosidade esperada (He), de acordo com a férmula:

He—Ho+iH0
2n

He—iH0
2n

F-

5.2.3 Diferenciagdo genética entre as populacdes

O coeficiente de diferenciacdo genética (éST ), foi estimado com base em

procedimentos elaborados por Hedrick (2005). Esse estimador melhor indica a diferenciacéo
genética para marcadores microssatélites, constituidos de locos altamente varidveis. Para o
calculo do referido indice foi utilizada a seguinte formula:
' — GST (1+ Hs)

1-H

S

Ggr

em que:

A

GST' é o indice de diferenciacdo genética elaborado por Nei (1973)

H. éamédia da heterozigosidade esperada em cada loco.

S

A

5.2.4 Parentesco entre individuos das populacdes (6;)

Para estimara o nivel de parentesco entre os individuos, utilizou-se o célculo do
coeficiente de coancestria, que € um estimador multiloco descrito por Loiselle et al. (1995),
no qual analisa cada par de individuo. Os dados foram processados no programa

computacional Spagedi (Hardy e Vekemans, 2002).
k
Z(pi_ﬁk)(pj_pk) 1

i=1 - +
>pa-p) MY

A~

ij

em que, pi e pj sdo as frequéncias do alelo k nos individuos i e j, px é a média da

frequéncia dos alelos na populagdo parental e n € o tamanho amostral.
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5.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

O numero total de alelos identificados nas duas populacées foi de 197, variando entre
locos de 3 a 20, com uma media de 9,3 alelos. O numero total de alelos foi menor em Selviria
(100) do que em Marabd (179), com uma meédia de 6,7 e 11,9 alelos por locos
respectivamente (Tabela 3). Baseado no t-test ndo pareado (t=2,75; P=0,010) a POP MAB
apresentou maior riqueza alélica (R = 9,20) do que a POP SEL (R = 6,67). Entretanto, foi
observado um maior nimero de locos em heterozigose na POP SEL (nove locos) do que na
POP MAB (seis locos). Estes resultados indicam que a POP SEL possui maior potencial para
produzir novos gendtipos com sucesso adaptativo para diferentes ambientes. Contudo, as duas

populacbes estudadas tém nivel similar de diversidade genética se considerar as medias de
heterozigosidades observadas ( H, ), heterozigosidade esperada (H, ) e indice de fixagéo ( F).

Os resultados observados para ambas as populagdes, mostram niveis de diversidade

genética similar a outros estudos de H. brasiliensis. Por exemplo, Le Guen et al. (2009),

estudando 307 individuos de 19 locais diferentes, encontraram H, de 0,59, enguanto

Perseguini et al. (2012) reportaram H_ de 0,25 em acessos de seringueira. As estimativas para

a POP SEL e POP MAB sdo comparaveis com resultados obtidos por Souza et al. (2015) que

analisaram mais que 1000 acessos de colecdes ex situ ao longo da América do Sul, incluindo

estados da Amazonia brasileira e encontrou média de H, de 0,64 e H, de 0,76.
Para a maioria dos locos, em ambas as populacbes, a I—Lfoi maior do que |3|0,

resultando em valores de F positivos e medias significativamente maiores do que zero na
POP SEL (0,142) e POP MAB (0,162), indicando endogamia (Tabela 3) . Phumichai et al.
(2015), analisando duas populacdes de seringueira verificaram valores positivos (0,015 e
0,254), enquanto Souza et al. (2015) observaram a média de 0,160.

Estes estudos foram com base em amostras de individuos adultos e sugere que a
endogamia em algumas populacbes de H. brasiliensis pode ndo resultar em depressdo por
endogamia. Isso pode ser explicado pelo fato de que a carga genética ou alelos deletérios, a
causa da depressdo por endogamia, € uma caracteristica da populagdo; enquanto algumas
populacbes podem apresentar endogamia (homozigose para alelos idénticos por
descendéncia), ndo ha depressdo por endogamia devido a auséncia ou baixa frequéncia de
alelos deletérios. Explicaces alternativas podem incluir a ocorréncia de alelos nulos em
alguns locos e/ou o efeito Wahlund (BITENCOURT; SEBBENN, 2007).
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E conhecido o fato dos locos microssatélites pré-estabelecerem alelos nulos devido a
ndo amplificacdo de alguns alelos. Isso pode resultar na classificacdo equivocada de genotipos
como homozigotos quando de fato sdo heterozigotos e assim promovendo um excesso de
individuos homozigotos. Além disso, o efeito Wahlund pode ocorrer se individuos de
diferentes populac6es, ou a populacdo amostrada, forem compostos por misturas de estruturas
familiares (BITENCOURT; SEBBENN, 2007).

O coeficiente de coancestria € um indicador de similaridade ou divergéncia genética

entre pares de individuos e determina o seu grau de parentesco. De acordo com os valores das

estimativas podem ser considerados ndo relacionados (éij =0), primos de primeiro grau (éij
=0,0625), meios irméos (éij =0,125), irmdos completos, pai ou mée ou filho (éij =0,25), irméao

de autofecundacédo ou clone de cruzamento (63ij =0,5) e clone de autofecundagéo (67ij =1,0). A

média de coancestria (0,08) da POP SEL foi proxima da esperada para primos de primeiro
grau e para 0 MAB foi proxima de zero (0,012). A POP MAB mostrou alta frequéncia de
individuos ndo aparentados (Apéndice C), seguidos de primos, meio-irmdos e irmaos-
completos (Figura 8). A POP SEL seguiu 0 mesmo padrdo de distribuicéo, exceto para o nivel
de meios-irmdos, com uma frequéncia similar a individuos ndo relacionados. Considerando as
duas populagbes juntas, um alto percentual de individuos ndo aparentados foi observado,
sugerindo menores niveis de parentesco entre individuos de diferentes populagdes do que

dentro das populacgdes.
As estimativas de valores de coancestria (éij ), demonstram que a POP MAB tem um

maior percentual de individuos ndo relacionados em comparacdo a POP SEL (Figura 8),
assim como menor porcentagem de primos de primeiro grau, meio irmaos e irmaos
completos. Isto € consistente com a origem materna comum da POP SEL, bem como pode
explicar a endogamia detectada nesta populacdo, que pode também ser explicado devido ao
efeito Wahlund, como discutido acima. O valor da coancestria ao considerar todos 0s
individuos, revela que existe uma grande dissimilaridade genética entre as populagdes.
Portanto, cruzamentos entre individuos dessas populacdes podem ser encorajados a promover
maiores efeitos heterdticos em programas de melhoramento. O cruzamento entre individuos
relacionados deve ser evitado, pois pode resultar em endogamia e possivelmente depressao

endogédmica nos individuos descendentes.

A estimativa de diferenciacdo genética (GST = 0,28) indica que as frequéncias dos

genes entre as populagdes séo diferentes, mas a maior proporcdo de diversidade genética é
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distribuida dentro das populagbes [100 (1-0,284) = 72%]. Além disso, os valores de
coancestria, incluindo ambas as populagfes, sugerem que todos os individuos se originaram
de sementes. Ambas as populacbes tém individuos com niveis baixos ou nenhuma relacéo de
parentesco, indicando diversidade genética dentro das populacGes. Este resultado é
significativo para a conservacdo genética da espécie e fornece informagfes Uteis para

programas de melhoramento.

5.4 CONCLUSOES

As populacdes de Hevea brasiliensis estudadas apresentaram estimativas de
diversidade genética interessantes para programas de conservacdo e melhoramento genético
da espécie.

As médias positivas observadas nos indices de fixagdo, confirmam homozigose nas
populacdes de Maraba (POP MAB) e Selviria (POP SEL).

Os coeficientes de coancestria evidenciaram graus de parentesco: primos, meios
irmdos e irmdos completos em ambas as populacBes avaliadas, bem como individuos nédo
relacionados em maior proporgéo na POP MAB.

A diversidade genética é maior dentro de populacdes e ndo entre elas.
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Tabela 3- Diversidade genética em duas populacdes de Hevea brasiliensis, SEL e MAB. k é o
nimero de alelos por loco; R é a riqueza alélica; H, é a heterozigosidade

observada; H, é a heterozigosidade esperada; F é o indice de fixacdo; G, é a
diferenciacdo genética entre populacdes; DP é o desvio padréo; *P< 0.05.

POP SEL(n=18)

POP MAB (n=46)

!

Locus K R H, H, F k R H, H, F o

A2689 8 8,00 0,833 0,851 0,133 12 968 0,739 0,836 0,160 0,508
A2365 7 7,00 0,888 0,794 0,143 11 8,19 0,803 0,785 0,169 0,494
A2406 8 8,00 0,833 0,799 0,138 11 733 0,630 0,617 0,169 0,308
A2387 7 7,00 0,722 0,680 0,139 12 10,66 0,717 0,887 0,154 0,273
A2413 5 500 0,777 0,724 0,140 8 734 045 0,796 0,137 0,296
A2558 6 6,00 0,499 0,541 0,129 16 11,30 0,609 0,869 0,147 0,978
A2508 4 400 0,111 0,758 0,075 14 9,82 0543 0,856 0,142 0,027
A2163 11 11,00 0,666 0,830 0,121 16 12,14 0,913 0,879 0,171 0,469
A2376 9 9,00 0,833 0,851 0,133 14 1152 0,733 0,851 0,158 0,422
A2684 9 9,00 0,889 0,809 0,142 15 11,74 0,913 0,888 0,170 0,110
A2762 4 400 0,111 0,758 0,075 10 7,77 0,543 0,818 0,144 0,008
BAC55 6 6,00 0,833 0,706 0,148 9 705 0,847 0,766 0,175 0,085
A2368 7 7,00 0,388 0,634 0,107 20 14,06 0,804 0,909 0,160 0,427
T2083 3 3,00 0,499 0,395 0,154 3 2,99 0,522 0,517 0,169 0,010
A2389 6 6,00 0,667 0,644 0,137 8 6,35 0,390 0,698 0,136 0,015
Média 6,7 6,7 0637 0,718 0,142 119 9,20 0,677 0,798 0,162* 0,284*
DP 22 22 0262 0,125 0,024 41 284 0,164 0,110 0,013 0,268

Fonte: Elaboragéo do proprio autor.
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Figura 8- Estimativa de coancestria (&y) em 64 genotipos de Hevea brasiliensis em duas
populacdes: Maraba (MAB) e Selviria (SEL).
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6 CAPITULO II

Diversidade genética em progénies de polinizacao livre de Hevea brasiliensis

oriundas de Maraba-PA e Selviria-MS.
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RESUMO

Este trabalho teve como finalidade estimar os pardmetros genéticos e medidas de
dissimilaridade entre progénies procedentes de parentais conservados ex situ em Maraba-PA e
Selviria-MS, de modo a agrupa-los, bem como distingui-los em relacdo a importancia dos
caracteres para a determinacdo da diversidade genética. Foram avaliadas cinco caracteres
silviculturais e oito morfolégicos em 55 progénies de polinizacdo aberta, de 39 parentais
procedentes de Maraba-PA e 16 de Selviria-MS. A metodologia de modelo linear misto
univariado aditivo REML/BLUP, demonstrou que o parametro herdabilidade individual ndo
foi significativo para a maioria dos caracteres observados. Contudo, apresentaram
herdabilidades com base em médias de progénies para variaveis silviculturais de moderada a
alta (0,40 a 0,63) na POP MAB, e baixa a alta (0,23 a 0,62) na POP SEL, por conseguinte
promovendo 0s maiores valores de acurdcia. As estimativas por meio de técnicas
multivariadas permitiram observar que o carater perimetro do caule foi o que mais contribuiu
para explicar a variacdo total na POP MAB e POP SEL, respectivamente 41,3 e 43,2%. As
distancias generalizadas de Mahalanobis determinaram que a maior distancia genética (81,9),
bem como a menor (1,1) sdo de combinacGes das progénies da POP MAB: 45 e 42 e 34 e 13.
A técnica de agrupamento de Tocher, formou 7 grupos de divergéncia genética na POP MAB,
9 na POP SEL e 5 considerando as duas populagdes. As combinagdes com maior € menor
distancia genética estdo coerentes com o0s grupos de divergéncia, sendo recomendado
cruzamentos envolvendo as progénies 38, 39, 45, 42 da POP MAB como possivel parental.
Ha variabilidade genética nas POP MAB e POP SEL para programas de conservacdo e
melhoramento. Para realizacdo da selecdo é recomendado considerar a herdabilidade da média
de progénies, sobretudo das variaveis silviculturais, que melhor explicaram a proporcao
genética em razdo da expressdo fenotipica.

Palavras-chave: Divergéncia genética. Melhoramento genético. Seringueira.



50

ABSTRACT

The objective of this work was to evaluate the genetic parameters and measures of
dissimilarity between progenies from ex situ conserved matrices in Maraba-PA and Selviria-
MS, in order to group them, as well as to distinguish them in relation to the importance of the
characters for the determination of genetic diversity. Silviculture and morphological variables
of 55 open-pollinated progenies from 39 matrices from Maraba-PA and 16 Selviria-MS were
evaluated. The univariate mixed linear additive model methodology REML / BLUP
demonstrated that the individual heritability parameter was not significant for most of the
observed variables. However, they presented average heritabilities of progenies for moderate
to high silvicultural variables (0.40 to 0.63) in POP MAB and low to high (0.23 to 0.62) in
POP SEL, promoting the highest values of accuracy. Estimates using multivariate techniques
showed that the stem perimeter variable contributed the most to explain the total variation in
POP MAB and POP SEL, respectively, 41.3 and 43.2%. The generalized distances of
Mahalanobis determined that the greatest genetic distance (81.9) as well as the lowest (1,1)
are combinations of the POP MAB progenies: 45 and 42 and 34 and 13. The Tocher
technique, formed 7 clusters of genetic divergence in POP MAB, 9 in POP SEL and 5
considering both populations. The combinations that promoted greater and lesser genetic
distance are consistent with the clusters of divergence, being recommended crosses involving
the progenies 38, 39, 45, 42 of POP MAB as a possible parental. There is genetic diversity in
POP MAB and POP SEL for conservation and breeding programs. In order to carry out the
selection it is recommended to observe the mean heritability of progenies, especially of the
silvicultural variables, which best explained the genetic proportion due to phenotypic
expression.

Keyword: Crossbreeding. Divergence genetic. Rubber tree.



51

6.1 INTRODUCAO

A seringueira [Hevea brasiliensis (Willd. ex Adr. de Juss.) Muell.-Arg.] é fonte de
latex e matéria prima para a producdo de diferentes artefatos utilizados no cotidiano. Sua
ampla utilidade alcanca desde produtos fabricados pela industria pneumatica a farmacéutica.
Para suprir a demanda do mercado, 0 melhoramento genético da espécie assume relevancia e
seus avancos sdo percebidos pelo aumento de produtividade e padronizacdo de caracteres de
interesse para a exploracdo da espécie. Inicialmente utilizavam pés francos pouco produtivos
qguando comparados aos clones atuais. O aumento de produtividade ocorreu por meio da
técnica de enxertia que possibilitou a fixacdo do genotipo e substancialmente o aumento de
produtividade. Goncalves e Marques (2014) apresentaram clones da série do Instituto
Agrondmico de Campinas, entre eles o IAC 40 com a producdo media de borracha seca de
2.316 kg ha! ano™, contrapondo os primeiros materiais de plantios de sementes ndo
selecionadas, observado por Mass (1948) e citado por Gongalves e Marques (2014), em que a
producio foi de somente 498 kg ha* ano™.

Conhecer a diversidade genética entre 0os genoétipos é essencial para tomadas de
decisdo em programas de melhoramento e conservacdo genética. Para fins de melhoramento,
promove-se hibridacdes entre gendtipos que resultem em superioridade para determinada
caracteristica. Aguiar e Gongalves (2006) destacaram a importancia de identificar parentais
produtivos e distinguir a divergéncia genética entre gendtipos e assim definir os melhores
cruzamentos. Para a conservagdo genética ex situ, é essencial a definicdo de genotipos que
irdo constituir um pomar de sementes, com a finalidade de manter a maior diversidade
possivel.

Diversos estudos com Hevea brasiliensis demostram a importancia de conhecer
parametros genéticos e variancias, tanto ambientais quanto genéticas, a partir de caracteres
guantitativos (ARANTES et al.,, 2010; VERARDI et al.,, 2013; LIMA et al.,, 2015;
OLIVEIRA et al., 2015). As informacdes sdo relevantes para conhecer o quanto da variacao
fenotipica apresentada entre individuos é de origem genética, bem como auxilia nas decisdes
sobre os procedimentos para selecdo de gendtipos e predicdo de producdo dos caracteres de
interesse.

Muitos estudos utilizaram analise multivariada para conhecer a diversidade genética
em espécies vegetais, como por exemplo Aguiar e Gongalves (2006) e Gouvéa et al. (2010)
em seringueira (Hevea brasiliensis) e Oliveira et al. (2007) em acai (Euterpe oleraceae).

Nesse sentido, Cruz e Regazzi (2001), utilizaram ferramentas Uteis tal como o método
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aglomerativo com base na distancia generalizada de Mahalanobis, que se fundamenta em
medidas de dissimilaridade a partir dos caracteres avaliados e componentes principais que €
muito atil na definicdo de qual carater explica a maior variacdo e, portanto, essencial para o
planejamento das demais etapas de pesquisa.

Este trabalho teve como finalidade estimar os parametros genéticos e medidas de
dissimilaridade entre progénies procedentes de parentais conservados ex situ em Maraba-PA e
Selviria-MS, de modo a agrupa-los, bem como distingui-los em relacdo a importancia dos

caracteres para a determinacao da diversidade genética.

6.2 MATERIAL E METODOS

O teste de progénies esta situado no municipio de Selviria-MS, na Fazenda de Ensino,
Pesquisa e Extensdo (FEPE), da Faculdade de Engenharia de Ilha Solteira- Universidade
Estadual Paulista, com as seguintes coordenadas geograficas: latitude 20°20°42,8” S e
longitude 51°24°39,4” W e altitude de 369 m. O clima ¢ tropical imido do tipo Aw segundo
classificacdo internacional de Koeppen-Geiger. No ano de 2016, a temperatura média anual
foi de 24.7°C e umidade relativa do ar média em torno de 75 %; a precipitacdo pluvial média
anual foi de 1355.2 mm (UNESP, 2016). O solo é do tipo Latossolo Vermelho distrofico
tipico argiloso (LVd), conforme nomenclatura atual de solos (SANTOS et al., 2018).

O teste de progénies é constituido de 55 progénies de meios irmaos. 39 progénies
possuem como parental, matrizes localizadas na area do Instituto Federal do Pard - Campus
Rural de Marabd, municipio de Maraba-PA (05°34°14,8” S e 49°06°02,3” W). As referidas
matrizes sdo provenientes de um plantio realizado no ano de 1980, por meio de sementes de
Hevea brasiliensis de procedéncia desconhecida. As sementes que originaram as outras 16
progénies sdo de polinizacdo livre, sendo o possivel parental feminino pés franco de meios
irmados de clone GT1. Como possiveis parentais masculinos sdo os clones PR 107, RRIM
600, IAN 873 e IAN 717. As 16 matrizes estdo localizadas no municipio de Selviria-MS, na
Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo (FEPE), da Faculdade de Engenharia de llha
Solteira- Universidade Estadual Paulista (20°20°31,2” S e 51°24°0,5” W). As matrizes de
Selviria-MS provém de sementes de polinizacdo livre de seringal situado no municipio de
José Bonifacio-SP. A coleta das sementes foi realizada em linhas de ocorréncia do clone GT1,
proximo a base das arvores do respectivo clone. Contudo o seringal foi constituido também
pelos clones: PR 107, RRIM 600, IAN 873, IAN 717 e devido a espécie apresentar deiscéncia

explosiva, pode ter individuos de sementes procedentes dos clones mencionados.
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As mudas produzidas para o teste de progénie referentes a este trabalho, originaram-se
de sementes do evento reprodutivo de 2015. Em agosto de 2016 foram para campo na
Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Unesp em Selviria-MS, consorciadas com o
jequitiba (Cariniana estrellensis (Raddi) Kuntze), ambas as espécies em espacamento de 4 m
x 3 m. Ficaram distribuidas as plantas em 15 linhas, sendo 13 com 65 plantas e uma linha com
32 e 10 plantas respectivamente. O delineamento estatistico utilizado foi blocos ao acaso, uma
planta por parcela com 20 repeti¢cdes. Contudo, algumas progénies ndo produziram mudas

suficientes para completarem alguns blocos, permanecendo estes em menor nimero.

6.2.1 Caracteres analisados
6.2.1.1 Caracteres Silviculturais

Completados 24 meses de instalacdo do teste de progénie, foram aferidos os caracteres

silviculturais, sendo descritos cada um a seguir:

a) Perimetro a 50 cm (P50): expresso em centimetros e obtido por meio de
mensuracdo realizadas com paquimetro digital.

b) Incremento perimetro do colo (IPC): expresso em centimetros, refere-se ao valor
da subtracédo entre a medida de perimetro realizada no segundo ano e primeiro ano.

c) Altura (ALT): expresso em metros e obtida por meio mensuracdes realizadas por
Hipsdmetro digital.

d) Incremento Altura (IAT): expresso em metros refere-se ao valor da subtragéo:
medida da altura realizada no segundo ano e primeiro ano.

e) Indice SPAD (Soil Plant Analysis Development): obtido por meio do aparelho
portatil SPAD 502 Konica Minolta, para a obtencdo de média foi realizada leitura
quantitativa da intensidade da cor verde em trés folhas do pendltimo lancamento
em plantas com 12 meses. Estudos com diferentes espécies relacionam os valores
do indice com o teor de clorofila na folha, por exemplo, Amarante et al. (2010) no

milho e Silva et al. (2014) em cana de acUcar.

6.2.1.2 Caracteres morfologicos

Aos 18 meses de idade do teste de progénies, foram obtidos os dados dos caracteres
morfologicos das folhas, baseado em estudo realizado por Souza et al. (2017). Os dados
foram obtidos a partir de folhas do penultimo lancamento foliar e as médias foram calculadas

com base em mensuracdes de trés folhas por planta util. Especificamente:
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a) Comprimento peciolar (CP): medida entre a insercdo da folha no caule e foliolos,
anotado em centimetros.

b) Diametro peciolar (DP): medido em paquimetro digital e anotado em centimetros.
¢) Indice peciolar (IP): calculado a partir da expressdo: IP = %. 100, onde DP é o

didmetro do peciolo e CP o comprimento do peciolo, expresso em porcentagem.

d) Comprimento do foliolo (CF): obtido por meio de paquimetro digital a partir da
média de nove foliolos e expresso em centimetros.

e) Largura do foliolo (LF): obtido por meio de paquimetro digital a partir da média de
nove foliolos e expresso em centimetros.

f) Largura foliar (LA): medida central entre as margens do foliolo esquerdo e direito,
expresso em centimetros.

g) Indice foliar (IF): razdo entre a média da largura do foliolo e média do
comprimento do foliolo, calculado a partir da expressdo: IF = % .100, expresso

em porcentagem.
h) Area foliar (AF): obtida pelo calculo com base na férmula de Lim e Narayanan
(1972): AF=CF.LF.R? em que CF ¢é o comprimento do foliolo, LF é a largura do
foliolo e R? é um coeficiente de determinacio (0,56), expresso em centimetros

quadrados (cm?).

6.2.2 Andlise Estatistica
6.2.2.1 Parametros genéticos

As analises de componentes de variancia e parametros genéticos em nivel de
populacdo e procedéncia, foram realizadas pelo método da maxima verossimilhanca restrita e
melhor predigéo linear ndo viciada (REML/BLUP), por meio da versdo 2014 do software
SELEGEN-REML/BLUP, de acordo com Resende (2007a).

As variancias e parametros genéticos das populagdes foram obtidas de acordo com o
modelo estatistico em blocos ao acaso, progénies de meios-irmaos, uma planta por parcela: y
= Xr + Za + e, em que y € o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos
como fixos) somados a média geral, a € o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais
(assumidos como aleatdrios), e € o vetor de erros ou residuos (aleatérios). As letras
mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos (RESENDE, 2007
b).
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Para os calculos de variancia e parametros foram utilizadas as expressées (RESENDE,
2007b):

A " .. ~2
Variancia genética aditiva: og ;

A . . . ~ . ~2
Variancia residual (ambiental + ndo aditiva): oy ;

“A . ;o= . - . A A2 A
Variancia fenotipica individual: &% = 6, + 05;
- s . . . . . r_ 6
Herdabilidade individual no sentido restrito, ou seja, dos efeitos aditivos: h; = 2
O¢

Herdabilidade da média de progénies, assumindo sobrevivéncia completa:

_ [1 + (n - 1)pa]h(21
1+ (n—1D(pghd)
pa: € a correlacdo genética aditiva intraclasse entre individuos, n é o nimero de

hin

plantas por parcela, hZ herdabilidade no sentido restrito;

Acurécia da selecdo de progénies, assumindo sobrevivéncia completa:

/\A _ n .
aa — ~ '
4—-n?
n+ =
hy
&2
Coeficiente de variagdo geneética aditiva individual: cv,, (96) = ma 100 ; em que:

m é a média geral do experimento;

[ A2
(%) :ﬂloo :

Coeficiente de variacéo genotipica entre progénies: CV,, =

2 2
0.756. +6.)/n
e o

Coeficiente de variacio residual: CV, (%) = m 0:
- o cv,,
Coeficiente de variacio relativa: CV, = o

e

Para verificar se as variancias entre procedéncias foram significativas, utilizou-se o
modelo: y = Xr + Za + Wp + Ts + e, em que y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de

repeticdo (assumidos como fixos) somados a media geral, a é o vetor dos efeitos genéticos
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aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p é o vetor dos efeitos de parcela
(assumidos como aleatdrios), s é vetor dos efeitos de populacdo ou procedéncia (aleatérios) e
e é o vetor de erros ou residuos (aleatorios). As letras maiusculas representam as matrizes de
incidéncia para os referidos efeitos (RESENDE, 2007b).

Para os calculos de variancia e parametros foram utilizadas as expressées (RESENDE,
2007b):

A " .. ~2
Variancia genética aditiva: og ;

cn . . A2
Variancia ambiental entre parcelas: o¢ ;

-A - 7" ~ ~ 2
Variancia genética entre populacdes: & pop

A . . o .. 2
Variancia residual (ambiental + ndo aditiva): & ;

A . P . - A A2 A N
Variancia fenotipica individual: &7 = o, + cﬁ + Gg;

S

Herdabilidade individual no sentido restrito, ou seja, dos efeitos aditivos: h?=

(SN

G

S
- N

N

Coeficiente de determinacédo dos efeitos de parcela: Cparc= 002 ;
Ot
n 2
(o2
Coeficiente de determinagéo dos efeitos de procedéncia: Cproc = ng ;
oy
6,

Coeficiente de variacdo genética aditiva individual: CV,, (%)= 100; em que: M

A

M
é a média geral do experimento;

N2 0’%565 100;

Coeficiente de variacdo genotipica entre progénies: CVgp(%) =
m

Coeficiente de variacio residual: CV, (%) =

2 2
0,756, +ao,)/n
o756, + )1,
m

6.2.2.2 Analise Multivariada

A importancia relativa de cada componente principal foi avaliada de acordo com Cruz
e Regazzi (2001), por meio da equagdo em que se avalia a porcentagem da variacédo total que
corresponde a cada componente.
V(Yj
Yj = ( ]).
L V(Y))
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Em que:
V(Y})= auto valor do componente principal
Medidas de dissimilaridade foram obtidas por meio da distdncia de Mahalanobis e

com base nas referidas medidas foi realizado o agrupamento proposto por Tocher. Para
conhecer o percentual de contribuicdo de cada cardter na variacdo total das progénies
estudadas, foi empregada a técnica dos componentes principais. Todas as analises foram
obtidas com auxilio do programa computacional estatistico Selegen (Resende, 2007a).

De acordo com Cruz e Regazzi (2001), a distancia de Mahalanobis pode ser estimada
a partir dos dados originais pela seguinte expressao:

D?=8" w16
Em que:

§ = [d10d2...dn]

d= diferenca entre média de dois progenitores i e i’ para um carater J.

Y= matriz de variancias e covariancias residuais.

Segundo Cruz e Regazzi (2001), o método de agrupamento de Tocher necessita da
matriz de dissimilaridade para a identificacdo do par de progénies mais similar. Os autores
descrevem que a partir das progénies mais similares forma-se o grupo inicial e a entrada de
novas progénies no grupo é estabelecida pelo critério das médias de dissimilaridade dentro de
cada grupo ser menor que as distancias médias entre qualquer grupo. O calculo para aferir a
distancia entre progénie e grupo foi por meio da equacao:

dgpx=dix +dix

em que:
d = distancia generalizada de Mahalanobis entre pares de progénies.

i,J,k = progénies
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6.3 RESULTADOS E DISCUSSAO
6.3.1 Parametros silviculturais e morfolégicos POP MAB e POP SEL

A POP SEL apresentou maiores médias em todos os caracteres silviculturais quando
comparado com a POP MAB (Tabela 4). Contudo, as médias nos caracteres morfoldgicos
tiveram valores muito proximos nas duas populacdes (Tabela 5). O comportamento das
populacdes nos caracteres silviculturais sugerem que a participacdo de parentais melhorados
geneticamente, influenciaram diretamente na composi¢cdo da meédia das variaveis. Todos 0s
parentais da POP SEL descendem de clones amplamente utilizados em programas de
melhoramento, entre eles 0 GT1 e IAN 873, que segundo Gongalves e Marques (2014) séo
clones com caracteristica de originar plantas altas e vigorosas.

As estimativas de deviance demonstram que ndo sdo significativas as variancias em
nivel de progénie (Tabela 6 e 7) ou de procedéncia (Tabela 8 e 9), para os caracteres
estudados em ambas as populacdes, exceto o verificado em indice foliar, tanto para progénies
(P<5%) (Tabela 7) quanto em procedéncias (P<1%) (Tabela 9). Os resultados observados ndo
corroboram, por exemplo, com Souza et al. (2017) que observaram efeitos significativos para
a maioria dos caracteres morfoldgicos e silviculturais. Entretanto, foi observado neste estudo
que alguns parametros genéticos demonstraram, por meio de alguns caracteres, sobretudo as
silviculturais, potencial para uso em programas de conservacdo e melhoramento genético.

As variancias ndo foram significativas para a maioria dos caracteres (Tabela 8 e 9) e
denota que ndo ha diferencas entre as progénies considerando os efeitos aleatdrios. Entretanto,
quando observado a herdabilidade no sentido restrito, que emprega somente a variancia
aditiva, ou seja, o efeito genético que realmente sera observado na préxima geracdo, pode-se
afirmar que ha diferenca genética significativa para alguns caracteres em ambas as
populacdes. Na POP MAB foram observadas herdabilidades individuais significativas apenas
para os caracteres incremento do caule, altura, indice SPAD (Tabela 4), comprimento do
foliolo, indice peciolar e indice foliar (Tabela 5), enquanto na POP SEL, apenas 0s caracteres
perimetro do Caule a 50 cm (Tabela 4) e indice foliar (Tabela 5).

Assim como constatado neste estudo, Silva et al. (2013) e Souza et al. (2017) também
obtiveram estimativas com maiores valores de herdabilidade das médias de progénies do que
herdabilidade média individual, para a maioria dos caracteres analisados. Considerando a
classificagdo de herdabilidade proposta por Bourdon (2000), em que 0,2 > h?<0,4 é moderada
e h>> 0,4 é alta, observa-se para a maioria dos caracteres valores moderados e altos de

herdabilidade da média de progénies nas populacées MAB e SEL (Tabela 4 e 5).
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Na POP MAB, os valores de herdabilidade em nivel de média de progénies nos
caracteres silviculturais foi de 0,41 e 0,73 (Tabela 4) e 0,06 a 0,75 para caracteres
morfologicos (Tabela 5). Na POP SEL variou entre 0,04 a 0,63 em caracteres silviculturais
(Tabela 4) e 0,02 a 0,57 nas morfoldgicas (Tabela 5). Neste estudo, os caracteres silviculturais
apresentaram os valores mais altos de herdabilidade da média de progénie (Tabela 4) e por ser
de acordo com Falconer e Mackay (1996) um pardmetro preditivo e que demonstra o nivel de
relacdo entre o valor fenotipico e genético, sdo indicados para compor programas de
melhoramento genético, por promover a possibilidade de ganho com a selegéo.

Diversos estudos com Hevea brasiliensis estimaram herdabilidade para os caracteres
silviculturais, pois sdo de grande importancia no inicio dos programas de melhoramento
genético, pois podem apresentar relagdo com o vigor das plantas. O perimetro do caule, por
exemplo, é citado por Aguiar e Gongalves (2006) como carater de elevada correlagéo.
Oliveira et al. (2015) avaliaram progénies com quatro anos de idade e observaram valores de
herdabilidade da média de progénies variando entre 0,56 e 0,47 para incremento anual do
caule medido a 50 cm do solo. Valor semelhante foi observado na POP MAB (Tabela 4). Para
o carater circunferéncia, Dourado et al. (2018) observaram valores de herdabilidade da média
de progénies altos, em plantas provenientes de cruzamentos de diversos clones com oito anos
de idade e em uma populagéo natural de 23 anos 0,77 e 0,67 respectivamente. As estimativas
obtidas nas populacdes MAB 0,41 e SEL 0,63 (Tabela 4) sdo também consideradas altas e
corroboram com a estimativa de 0,57 observada por Costa et al. (2010), em progénies de
Hevea brasiliensis com trés anos de idade. O valor de 0,39 para variavel altura obtido por
Dourado et al. (2018) na populacéo oriunda de clones sdo préximos da POP SEL 0,36 e POP
MAB 0,42 (Tabela 4).

Dos oito caracteres morfolégicos avaliados, quatro apresentaram valores de
herdabilidade da média de progénies baixo em ambas as populacdes (Tabela 5). Souza et al.,
(2017), em trés locais do estado de S&o Paulo, observaram para 0S mesmos caracteres,
herdabilidades das media de progénies altas, exceto para o indice foliar em Jau-SP. Contudo,
neste estudo, somente os caracteres CFO, IP e IF apresentaram valores altos na POP MAB,
enquanto na POP SEL, IP e IF. Portanto possuem potencial em programas de selecdo de
Hevea brasiliensis para caracteres secundarios relacionados a eficiéncia fotossintética.

De acordo com Resende e Duarte (2007), acuracia com valores de 0,40 a 0,70 séo
consideradas moderadas e altas a partir de 0,70. As estimativas de acuracia em todos 0s
caracteres silviculturais foram de moderadas a altas (0,63 a 0,85) na POP MAB, e POP SEL
de baixas a altas (0,19 a 0,79) (Tabela 4). Nos caracteres morfoldgicos foram observados
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estimativas médias e altas em apenas quatro dos oito analisados em ambas as populacbes
(Tabela 5). Como a acurécia é uma estimativa da relacdo entre o valor genético predito e os
mensurados, ou seja, 0s verdadeiros, em programas de melhoramento genético, as populagdes
MAB e SEL podem contribuir com os caracteres de maior valor de acuracia, sobretudo as
silviculturais, pois segundo Resende (2002) é um parametro associado a precisdo na selecéo.

Os coeficientes de variacdo genético, tanto em caracteres silviculturais quanto nos
morfologicos, apresentaram maiores valores em nivel de individuos. A expressdo da variacao
genética em nivel de individuos para caracteres silviculturais oscilaram de 8% a 15,6% na
POP MAB e 5,1% a 11,6% na POP SEL (Tabela 4) e nos morfoldgicos de 1,7% a 7,8% na
POP MAB e 0,9% a 7,4% para a POP SEL (Tabela 5). Portanto, os caracteres silviculturais
apresentam potencial em programas de conservagdo e melhoramento genético, pois de acordo
com Sebbenn et al. (1998), valor de coeficiente de variacdo genético, maior que 7% indica
alta variabilidade. Souza et al. (2017) observaram estimativas semelhantes para caracteres
morfolégicos e assim como neste trabalho concluiram que ndo séo favoraveis para a selecao,
por apresentarem baixa variacao genética.

Para os caracteres silviculturais foi observado outro cenario e comparando progénies
jovens de Hevea brasiliensis em outros estudos que concluem haver variabilidade interessante
(ARANTES et al., 2010; VERARDI et al., 2013; OLIVEIRA et al., 2015), para 0S mesmos
caracteres silviculturais, os valores sdo analogos. As estimativas de percentual genético,
observados para P50 de 9,3 na POP MAB e de 11,7 na POP SEL (Tabela 4) foram superiores
ou préximos a outros estudos realizados em progénies com trés anos de idade. Arantes et al.
(2010) observaram o valor de 7,8 e Souza et al., (2017), em trés locais: 11,7, 11,5e 9,4. O
carater incremento do caule na POP MAB com percentual de variagdo genética 13,61 (Tabela
4), foi superior ao observado por Verardi et al., (2013) em progénies avaliadas aos trés anos e
em trés locais, com valores entre 9,2 e 12,2. Gouvéa et al. (2010) também notaram valores
para incremento do caule que variaram de 9,0 a 10,4 em progénies apos diferentes anos de
corte para a extracdo do latex.

6.3.2 Andlise multivariada

De acordo com Cruz e Carneiro (2003), é favoravel que os dois primeiros caracteres
expliqguem pelo menos 80% da variagéo total. As estimativas de componentes principais nas
progénies de POP MAB e SEL demonstraram que 0s dois primeiros caracteres (P50 e ALT)
ndo acumularam 80 % da variagédo total (Tabela 10), conforme sugerem Cruz e Carneiro

(2003) como ideal para melhor explicar a variabilidade apresentada pelos individuos
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avaliados. Entretanto, os trés primeiras caracteres expressaram a variacdo acumulada de
76,7% na POP MAB, 82,2% na POP SEL, e considerando ambas as populacdes 76,7%
(Tabela 10). Paiva (1994), analisando 100 clones de Hevea brasiliensis, e Aguiar e Goncalves
(2006), avaliando 44 gendtipos de origem Amazoénica e Asiatica, encontraram valor igual ou
superior a 80 % da variagdo total ja nos dois primeiros componentes principais, contrastando a
observacgdo de Gouvéa (2009), em 60 genotipos, a partir do setimo componente.

O carater P50 foi responsavel por mais de 40 % da variacdo acumulada em todas as
populacdes (Tabela 10) e o percentual foi proximo dos 49% observado por Aguiar e
Gongalves (2006). Neste estudo o carater melhor demonstrou variabilidade, uma vez que Cruz
e Carneiro (2003) ressaltaram que a importancia e a variagdo acumulada referente aos
componentes principais diminui do primeiro para o Gltimo. Ainda, Aguiar e Gongalves (2006)
afirmaram que o carater esta diretamente correlacionado com o vigor das plantas e, portanto,
indica as potenciais progénies com o melhor desempenho.

As 20 combinagdes de progénies que constituiram as maiores e menores distancias
genéticas (Tabela 11), ndo necessariamente possibilitou a separacdo de progénies. As maiores
distancias pertencem a combinagdes entre progénies de grupos diferentes e as menores ao
mesmo grupo (Tabela 12). As estimativas de Gst’, que mediu a diversidade dos parentais das
referidas progénies por meio da genética molecular, demonstraram que 72 % da diversidade
observada estd dentro das populacbes e o restante entre populacGes (Capitulo 1). As
observacdes de distancia genética apontam uma convergéncia com o observado nos parentais
das progénies por técnica molecular, uma vez que o maior valor (0,89) procedeu da
combinagdo entre as progénies MAB 42 e 45 (Tabela 11), 60 das 100 maiores distancias
genéticas foram obtidas em combinacBes pertencentes a mesma populacdo (apéndice B).
Outro indicador da maior variabilidade dentro das populacdes podem ser verificados nos
agrupamentos (Tabela 12), em que se observa a formacdo de mais grupos e concentracdes de
progénies nas populacbes quando analisadas separadamente do que em conjunto.

A concentracdo de 33 das 39 progénies da POP MAB, apenas no primeiro grupo,
assim como 7 das 16 progénies na POP SEL e 51 das 55 progénies considerando ambas as
populacbes (Tabela 12), sugere que a maioria dos cruzamentos foi entre gendtipos com
similaridade genética. A formagdo dos grupos tem por base as estimativas de distancia, ou
seja, quanto mais similares forem, maior sera a concentracdo de progénies em um
determinado grupo.

Na POP MAB, 49% dos parentais possuem algum nivel de parentesco (Capitulo 1,

figura 8). Portanto reforca a possibilidade dos parentais das progénies de Maraba serem
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oriundos de sementes e constituir uma estrutura populacional, de maneira a promover
pequenas distancias genéticas observadas neste estudo e consequentemente a formacao de um
grupo com 84,6% das progénies. No caso das progénies da POP SEL, além de possuirem 74
% dos parentais com algum grau de parentesco (Figura 3), as progénies possuem como
possivel parental masculino os clones RRIM 600, IAN 873, IAN 717 e PR 107. Com exce¢édo
do clone PR 107, todos os outros clones citados tém em comum o PB 86 como parental
(VIEGAS et al., 1984; GONCALVES et al., 1991; AGUIAR; GONCALVES, 2006).

A maioria das progénies, tanto de Maraba-PA quanto de Selviria-MS, participa em
apenas um grupo (Tabela 12), inferindo na possibilidade de seus progenitores serem oriundos
de populagcbes com a mesma base genética. Todavia, ha diferentes possibilidades de
cruzamentos entre progénies divergentes geneticamente, sobretudo a 38, 39, 42 e 45 da POP

MAB, na qual podera resultar em cruzamentos com maior heterose.

6. 4 CONCLUSOES

Ha divergéncia genética a ser explorada nas progénies, embora observe a participacdo
da maioria em um dnico grupo de similaridade.

As combinagfes de progénies da mesma populagdo proporcionaram as maiores
distancias genéticas e portanto devem ser priorizadas para manutencdo da diversidade em
programas de melhoramento e conservacao genética.

Os caracteres apresentam estimativas que apontam uso potencial em programas de
melhoramento genético com a estratégia de selecdo baseada nas herdabilidades médias de
progénies, sobretudo as silviculturais, que apresentaram maior herdabilidade em nivel de

médias de progénies.
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Tabela 4- Estimativas de parametros genéticos em teste de progénies de Hevea brasiliensis
com 24 meses, referentes aos caracteres silviculturais perimetro a 50 cm do solo (P50), altura
total (ALT), incremento didmetro do colo (IDC), incremento altura total (1AT) e indice SPAD
(SPAD para as populacdes de Maraba e Selviria, em Selviria-MS.

Populacdo Maraba

Pardmetro P50 (cm) ALT (m) IDC(cm) IAT(m) SPAD
o3 0,99 0,10 0,18 0,12 11,65
¢ 12,83 1,20 1,13 0,60 30,88
51 13,82 1,30 1,31 0,72 42,53
hZ 0,07+0,08 0,07+0,08 0,14+0,11 0,17+ 0,13 0,27+0,16
hy, 0,41 0,42 0,58 0,63 0,73
Faa 0,63 0,64 0,76 0,79 0,85
h, 0,06 0,06 0,11 0,14 0,22

CV,i(%) 9,31 8,10 13,69 15,65 6,54

CV,, (%) 4,66 4,05 6,85 7,83 3,27

CV. (%) 34,54 29,55 36,020 36,82 12,05

Ccv, 0,14 0,14 0,19 0,21 0,27

" 10,66 3,82 3,12 2,25 52,24
Populacdo Selviria

Parametro P50 (cm) ALT (m) IDC(cm) IAT(m) SPAD
o3 2,60 0,08 0,04 0,06 0,21
5% 10,80 1,08 1,15 0,58 41,90
5 13,39 1,15 1,19 0,64 42,10
hZ 0,19+0,17 0,06+0,10 0,04+0,07 0,09+0,12 0,00+0,03
ha 0,63 0,36 0,24 0,44 0,04
Foa 0,79 0,59 0,48 0,66 0,19
h, 0,15 0,05 0,03 0,07 0,00

CVyi (%) 11,70 5,58 5,12 8,01 0,83
CV,, (%) 5,85 2,79 2,56 4,00 0,41
CV. (%) 25,92 21,58 26,37 25,99 11,84
CV, 0,23 0,13 0,10 0,15 0,03
m 13,77 4,94 4,13 3,05 54,77

~2 ~2 .2 .
Za - variancia genética aditiva; “¢ : variancia residual (ambiental + ndo aditiva); ¢ : variancia

22 22
fenotipica individual, h2': herdabilidade individual no sentindo restrito; P - herdabilidade média de progénie;
& o2
faa : acurécia; Mo herdabilidade aditiva dentro de progénie: CV4i (%) coeficiente de variagdo genética
individual; ©Ve (%) : coeficiente de variagio genotipica entre progénies; CVe (%) . coeficiente de variacdo

residual; CV: : coeficiente de variagdo relativo; ™ : média geral do experimento.
Fonte: Elaboragéo do proprio autor.
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Tabela 5- Estimativas de parametros genéticos referente aos caracteres morfobotanicos,
comprimento peciolo (CP), didmetro peciolo (DP), comprimento foliolo (CFO),
largura do foliolo (LFO), largura foliar (LFL), indice peciolar (IP), indice foliar
(IF), area foliar (AF), proveniente de progénies de Hevea brasiliensis aos 18
meses de idade, populacGes de Maraba e Selviria, em Selviria-MS.

Populacdo Maraba

Parametro CP(cm) DP(cm) CFO(cm) LFO (cm) LFL (cm) IP (%) IF (%) AF (cm?)

3 1,33 0,00 3,07 0,02 1,44 0,01 9,19 24,54
CH 68,27 0,00 13,90 2,98 24,85 0,07 22,18 1464,68
51 69,61 0,00 16,98 3,00 26,29 0,08 31,38 1489,23
hZ 0,01+0,04 0,01+0,03 0,18+0,13 0,00+0,02 0,05+0,07 0,12+0,10 0,29+0,16 0,01+0,03
ha 0,15 0,10 0,64 0,06 0,34 0,54 0,75 0,13
Faa 0,39 0,32 0,80 0,26 0,58 0,74 0,86 0,36
hi, 0,01 0,00 0,14 0,00 0,04 0,09 0,23 0,01
CV,; (%) 5,03 2,31 7,85 1,74 4,63 7,32 7,76 4,45
CV,, (%) 2,51 1,15 3,92 0,87 2,32 3,66 3,88 2,22
CV, (%) 36,26 20,55 18,05 19,96 19,68 20,54 13,81 34,65
CV, 0,06 0,05 0,21 0,04 0,11 0,17 0,28 0,06
m 22,94 0,31 22,30 8,67 25,86 1,41 39,03 111,12

Populacao Selviria

Pardmetro CP(cm) DP(cm) CFO(cm) LFO (cm) LFL (cm) IP (%) IF (%) AF (cm?)

CH 2,90 0,00 1,03 0,00 0,06 0,00 4,86 5,89
¢ 36,41 0,00 22,80 2,73 26,77 0,07 25,86 1787,61
51 39,39 0,00 23,83 2,74 26,83 0,07 30,73 1793,50
hZ 0,07+0,10 0,00+0,02 0,04+0,07 0,00+0,01 0,00+0,01 0,08+0,11 0,15+0,15 0,00+0,02
hy 0,38 0,02 0,26 0,02 0,01 0,42 0,57 0,02
Faa 0,61 0,16 0,51 0,14 0,13 0,65 0,75 0,16
hZs 0,05 0,00 0,03 0,00 0,00 0,06 0,12 0,00
CVyi (%) 7,46 1,16 4,52 0,90 0,92 5,77 5,39 2,09
CVep (%) 3,73 0,58 2,26 0,45 0,46 2,88 2,69 1,04
CV, (%) 27,26 20,52 21,62 18,31 19,41 19,41 13,28 36,44
CV, 0,13 0,02 0,10 0,02 0,02 0,14 0,20 0,02
™ 22,80 0,31 22,44 9,04 26,67 1,43 40,89 116,15

~2 ~2 ~2 A .
%a . variancia genética aditiva; “¢ : variancia residual (ambiental + ndo aditiva); ¢+ : variancia

~s 2

fenotipica individual, h2': herdabilidade individual no sentindo restrito; Pr - herdabilidade média de progénie;
& o2

faa : acurécia; N herdabilidade aditiva dentro de progénie: CV4i (%) coeficiente de variagdo genética
individual; ©Ve (%) : coeficiente de variagio genotipica entre progénies; CVe (%) . coeficiente de variacdo

residual; CV: : coeficiente de variagdo relativo; ™ : média geral do experimento.
Fonte: Elaboragdo do proprio autor.
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Tabela 6- Analise de deviance em teste de progénie de Hevea brasiliensis para o carater
silviculturais perimetro a 50 cm do solo (P50), altura total (ALT), incremento
diametro do colo (IDC), incremento altura total (IAT), indice SPAD (SPAD),
populacdo de Marab e populagdo de Selviria, em Selviria-MS.

Populacdo Maraba

Efeito P50 (cm) ALT (m) IDC(cm) IAT (cm) SPAD

Progénie 1255,87 459,8 487 275,45 1435,53

Modelo 1255,24 459,36 485 273,71 1432,15
r 0,63 0,44 2,00 1,74 3,38

Populagdo Selviria

Progénie 734,44 264,85 276,62 155,07 785,36

Modelo 733,05 264,55 276,55 154,4 785,36
1 1,39 0,30 0,07 0,67 0,00

¥2, teste da razdo de verossimilhanga (LRT) qui-quadrado tabelado: 3,84 e 6,63 para a probabilidade de
5 e 1%, respectivamente; ™ N&o significativo a 5% de probabilidade. *Significativo a 5% de probabilidade.
**Significativo a 1% de probabilidade.
Fonte: Elaboracdo do préprio autor.

Tabela 7- Analise de deviance em teste de progénie de Hevea brasiliensis para o carater
comprimento peciolo (CP), diametro peciolo (DP), comprimento foliolo (CFO),
largura do foliolo (LFO), largura foliar (LFL), indice peciolar (IP), indice foliar
(IF), area foliar (AF), populacdo de Marabé e populacdo de Selviria, em Selviria-
MS.

Populacdo Marabéa

Efeito CP DP CFO LFO LFA IP IF AF

Progénie 1643,39 -1280,25 1219,35 700,37 1351,32 -362,08 1404,79 2562,28
Modelo 1643,32 -1280,27 1217,42 700,36 1350,97 -364,26 1398,22 2562,26

' 0,07 0,02 1,93 0,01 0,35 2,18 6,57* 0,02

Populacdo Selviria

Progénie 910,83 -774,24 8184 420,73 840,2 -232,3 865,07 161341
Modelo 910,53 -774,24 818,28 420,73 840,2 -232,93 863,76 161341

. 0,3 0 0,12 0 0 0,63 1,31 0

2, teste da razdo de verossimilhanga (LRT) qui-quadrado tabelado: 3,84 e 6,63 para a probabilidade de
5 e 1%, respectivamente; "™ Nao significativo. *Significativo a 5% de probabilidade. **Significativo a 1% de
probabilidade.
Fonte: Elaboracdo do proprio autor.
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Tabela 8- Analise de deviance em teste de progénie de Hevea brasiliensis para o carater
silviculturais perimetro a 50 cm do solo (P50), altura total (ALT), incremento
diametro do colo (IDC), incremento altura total (IAT), indice SPAD (SPAD),
populacdo de Marabé e populagdo de Selviria, em Selviria-MS.

Efeito P50 (cm) ALT (m) IDC (cm) IAT (cm) SPAD

Deviance x> Deviance > Deviance > Deviance x> Deviance 2

Progénie 1990,82 1,67 72542 0,74 764,12 190 431,17 2,30 2220,89 1,34
Procedéncia 1989,15 0 72468 0 76222 0 42887 0 221955 O
Modelo 1989,15 724,68 762,22 428,87 2219,55

2, teste da razdo de verossimilhanca (LRT) qui-quadrado tabelado: 3,84 ¢ 6,63 para a probabilidade de
5 e 1%, respectivamente; "™ Nao significativo. *Significativo a 5% de probabilidade. **Significativo a 1% de
probabilidade.
Fonte: Elaboracdo do proprio autor.
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Tabela 9- Analise de deviance em teste de progénie de Hevea brasiliensis para o carater comprimento peciolo (CP), didmetro peciolo (DP),
comprimento foliolo (CFO), largura do foliolo (LFO), largura foliar (LFL), indice peciolar (IP), indice foliar (IF), area foliar (AF),
procedéncia Maraba e Selviria, em Selviria-MS.

Efeito CP (cm) DP (cm) CFO (cm) LFO (cm) LFA (cm) IP (%) IF (%) AF (cm?)

Deviance y*> Deviance x> Deviance x> Deviance y* Deviance x> Deviance x> Deviance > Deviance y?
Progénie  2571,71 0,2 -20545 0 204455 1,39 112155 0 219154 0,01 -593,85 2,81 2269,89 7,63" 4177,68 0
Procedéncia 2571,52 0,01 -20545 0 204316 0 112155 0 219153 0 -596,66 0 226226 0 417768 O

Modelo 257151 - -20545 - 2043,16 - 112155 - 2191583 - -596,66 - 2262,26 - 4177,68

2, teste da razdo de verossimilhanca (LRT) qui-quadrado tabelado: 3,84 ¢ 6,63 para a probabilidade de 5 e 1%, respectivamente; "™ N&o significativo. *Significativo a 5% de
probabilidade. **Significativo a 1% de probabilidade.
Fonte: Elaboragéo do proprio autor.
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Tabela 10- Autos valores (£) associados aos componentes principais, importancia relativa (P)
e acumulada (%) para 13 varidveis avaliadas em progénies de procedéncia de
Maraba-PA e Selviria-MS, em Selviria-MS.

POP MAB POP SEL POP MAB&SEL

Componente Principal £ P % K P % K P %
P50 (cm) 537 041 41,3 563 043 4328 529 041 40,68
ALT (m) 3,02 0,23 64,56 3,04 023 66,65 304 023 64,03
IDC(cm) 1,58 0,12 76,7 202 0,16 8217 1,64 0,13 76,68
IAT (cm) 1,08 0,08 8505 1,01 0,08 8994 1,10 0,08 8513
indice SPAD 0,85 0,07 91,6 0,63 0,05 9481 0,74 0,06 90,79
CP 0,49 0,04 9536 0,36 0,03 97,60 0,57 0,04 95,16

DP 0,34 0,03 9795 0,16 0,01 98,80 0,33 0,03 97,68
CFO 0,12 0,01 989 0,08 001 9940 0,12 0,01 98,58
LFO 0,08 0,01 995 0,05 0,00 99,75 0,09 0,01 99,25
LFL 0,03 0,00 99,75 0,02 0,00 99,87 0,04 0,00 99,58

IP 0,02 0,00 99,88 0,01 0,00 99,95 0,04 0,00 99,85

IF 0,01 0,00 99,95 0,00 0,00 99,99 0,01 0,00 99,94
AF 0,01 0,00 100 0,00 0,00 100,00 0,01 0,00 100,00

Fonte: Elaboragéo do préprio autor.
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Tabela 11- Estimativa das distancias genéticas com base em Mahalanobis, considerando as 20
maiores e menores distancias entre 55 progénies de Hevea brasiliensis a partir de
13 variaveis, Selviria-MS.

Distancias maximas

Distancias minimas

Progénies Estimativa Progénies Estimativa
MAB 42 MAB 45 81,93 MAB 13 MAB 34 1,15
MAB 39 MAB 42 78,10 MAB 20 MAB 43 1,77
MAB 38 MAB 42 77,82 MAB 7 MAB 10 1,84
MAB 40 MAB 45 75,77 MAB 30 MAB 34 2,01
MAB 42 SEL 12 74,27 MAB 41 MAB 46 2,08
MAB 45 SEL 17 71,35 MAB 7 MAB 17 2,36
MAB 45 SEL9 69,75 MAB 34 MAB 46 2,38
MAB 22 MAB 42 69,46 MAB 7 MAB 46 2,51
MAB 42 MAB 44 69,10 MAB 6 MAB 43 2,62
MAB 15 MAB 42 68,45 MAB 30 MAB 46 2,67
MAB 28 MAB 42 68,10 MAB 13 MAB 46 2,86
MAB 39 MAB 45 68,09 MAB 10 MAB 17 2,95
MAB 35 MAB 42 67,95 MAB 10 MAB 46 2,97
MAB 42 SEL 10 66,85 MAB 30 MAB 37 3,17
MAB 39 SEL9 66,59 MAB 17 MAB 46 3,33
MAB 23 MAB 42 65,21 MAB 13 MAB 30 3,38
MAB 42 SEL 20 65,05 MAB 7 MAB 43 3,41
MAB 45 SEL 2 64,48 MAB 7 MAB 34 3,41
MAB 42 SEL9 63,84 MAB 9 MAB 46 3,48
MAB 42 SEL 19 63,07 MAB 13 MAB 17 3,81

Fonte: Elaboracédo do proprio autor.
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Tabela 12- Grupos de progénies de Hevea brasiliensis, constituido de acordo com

procedimento adotado por Tocher, com base na distancia de Mahalanobis a
partir de 13 variaveis, em Selviria-MS.

Grupo

Progénies populacdo Marabéa

1

~NOoOOThhWN

456789101213141517 18192022 2324 2526 27 28 30 31 33 34
353637404

2

9

91
40 41 43 46

Grupo

Progénies populacao Selviria

O©oo~NOUITPhWNE

1589131520
37

17

2

11

14

12

10

19

Grupo

Progénies* populacdo Maraba e populacéo Selviria

O owidN

M2 M4 M5 M6 M7 M8 M9 M10 M12 M13 M14 M15 M17 M18 M19
M20 M22 M23 M24 M25 M26 M27 M28 M30 M31 M33 M34 M35 M36
M37 M40 M41 M43 M44 M46 S1 S2 S3 S5 S7 S8 S9 S10 S11 S12 S13
S14 S15 S17 S19 S20

M38
M39
M45
M42

* A letra & frente de cada progénie representa a populagdo, sendo “M” a POP MAB e “S” POP SEL.

Fonte: Elaboragdo do proprio autor.
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CONSIDERACOES FINAIS

As populagbes de Hevea brasiliensis estudadas apresentam diversidade genética e
diferenca nas frequéncias génicas. Portanto sdo adequadas para inclusdo em programas de
conservacao ex situ e melhoramento genético. Apesar das populacdes possuirem percentual de
combinagbes entre pares de matrizes ndo relacionadas, ambas apresentaram endogamia,
possivelmente devido ao cruzamento entre individuos com parentesco. Contudo a endogamia
pode ser manejada priorizando cruzamentos entre individuos ndo relacionados. Para garantir o
sucesso em programas de melhoramento genético, o cruzamento entre individuos relacionados
dentro das populacbes deve ser evitado, pois pode resultar em mortalidade devido a
ocorréncia de depressdo por endogamia e consequentemente o0 aumento de custo para o
replantio.

Os caracteres quantitativos analisados nas progénies, assim como 0s marcadores
moleculares nas matrizes, apontaram que o maior percentual de diversidade esta dentro das
populacdes e ndo entre elas. A afirmacédo esta baseada sobretudo na formacdo dos grupos de
similaridades considerando todas as progénies, onde foi constatado a formacgéo de apenas um
grupo com mais de 90% das progénies. Contudo, é importante ressaltar que ha divergéncia
genética entre as progénies, podendo ser melhor explorada a heterose, realizando cruzamentos

por meio de polinizacdo controlada.



Progénies Pinus

Apéndice A

CROQUI TESTE DE PROGENIES SERINGUEIRA

Amostra de populacao: Maraba-PA e Selviria-MS
Plantio: 03/08/2016
Replantio: 03/09/16; 27/10/2016

Progénies Baru

75

[ PROGENIES MARABAPA
Planta L1 12 13 14 15 16 L7 18 19 L10 Lit 112 L13 Li4 115
1 36 14 30 27 27 12 1 0 ) 1 2 15 18 4
2 24 38 12 2 36 35 28 43 2 18 44 19 12 38
3 33 39 2 2 16 15 2 13 28 38 2 28 s G wu
4 28 3 18 36 15 36 3 39 2 36 33 10 39 44 39
5 23 28 28 18 2 28 44 i 18 18 23 2% 38 2 33
6 40 31 ) 4 34 2 13 25 42 40 40 44 4 45 42
7 12 6 4 35 18 8 2 36 39 2 33 42 5 36 35
8 38 34 2 25 36 33 39 10 38 18 2 15 23 38 12
9 22 33 4 10 5 33 39 40 [N 3 36 9 5 36 18
10 22 17 0 2 23 38 33 33 0 5 2 19 43 39 40
11 16 g 34 44 36 4 2 14 36 15 E s 40 )
12 45 30 38 40 42 28 2 4 10 31 14 31 35 )
13 2 42 30 36 43 a5 45 45 28 19 3 39 21 28
14 14 5 25 38 2 39 14 17 38 44 2 35 2% 33
15 1 23 28 39 31 0 u 5 5 2 2 36 12 2
16 33 38 4 5 38 28 30 35 2 ) 28 38 2 44
17 38 43 33 42 28 38 33 26 15 12 a4 23 42 19
18 18 18 12 n 13 6 41 18 44 20 3 A 1 35
19 30 38 36 28 2 14 s EEE s 30 £ 42 33 14
20 19 1 33 14 0 u 18 9 14 9 18 15 36 40
21 14 2 35 9 2 15 23 19 b 28 15 4 18
z B 4 31 4 2 5 22 2 33 12 36 2 39
bx] 4 37 37 39 17 20 36 13 33 2 33 18 4
24 28 19 5 28 7 2 g 37 4 25 24 1 EET
25 40 39 3g 2 33 u“ 19 36 33 45 35 45 43 2
2% 36 46 39 20 45 50 AN 4w 2 23 44 2 28 45
27 31 2 15 18 30 18 2 135 4 28 12 28 38 26
28 38 2 45 4 23 20 22 o I 2 14 33 28
2 24 33 39 5 14 18 28 38 20 15 10 5 18 44
30 2 42 36 33 39 45 15 2% 39 36 45 39 14 38
31 33 40 0 38 2 36 45 18 33 19 33 12 4 24
2 23 35 28 45 1« S s 15 12 2 12 44 44 19
33 22 40 19 6 43 40 2 33 45 38 40 2 39
34 18 36 33 39 19 10 19 38 23 4 39 4 36
33 12 18 2 n 33 28 10 12 4 14 36 12 o
36 26 14 13 43 26 2 2 39 2 2 G 4 21
37 12 45 12 4 P s g 18 43 28 24 26 22
38 45 39 2 33 40 23 2 22 0 28 40 2 23
39 19 36 35 45 42 35 12 13 37 4 a4 38 19
40 39 12 2 2 36 6 28 18 33 12 38 42
1 14 28 12 38 18 38 35 [ s 18 40 2
42 22 39 36 12 36 3 44 39 30 : EE .
PROGENIES SELVIRIAMS |
43 12 17 5 15 10 5 3 1 14 15 20 15
44 14 19 o HEE 19 14 5 17 5 19 5
45 2 17 19 20 2 2 - I 12 3 2 3
16 10 1 10 2 20 17 14 1 s I 2
47 9 2 13 14 10 15 3 12 2 10 17 1w
18 15 12 14 10 8 9 10 3 3 7 19 3 1
40 20 o T 1 14 5 7 ° 20 12 12
50 19 19 1 10 19 ;7 I - 10 15 14 5 19
s1 19 10 3 12 s 3 19 » E 1 15
s2 8 7 8 12 10 19 10 9 13 1 19 1 7
53 7 2 20 12 1 13 5 2 19 12 10 15 7
54 19 w [ s 20 14 9 20 15 10 1 10 20
55 15 11 3 20 s 1 15 5 13 - I
56 2 13 19 15 10 10 7 : T 11 12 14
57 20 19 17 20 7 13 20 19 2 9 12 14 2
58 14 1 19 13 15 19 19 2 3 5 3 10
59 15 7 2 9 1 19 19 1 14 7 . |
60 10 7 1 v [ - 1 19 19 20 3 9 8
61 12 5 15 11 3 8 » I 1o HEE 5
62 7 15 13 7 12 7 17 14 20 7 7 20 20
63 2 2 10 7 17 20 13 2 3 2 8 10 7
64 14 20 14 19 2 7 15 2 10 15 2 19 20
65 : D 20 10 19 7 20 12 7 15 7 10
%= Celulas azul cor dem ao inicio de bloco,

BINJNOTISY

Linha de transmissdo de energia

Células em azul correspondem ao inicio de bloco, sendo que o primeiro bloco comeca na primeira planta da

segunda linha.
Fonte: Elaboragdo do proprio autor.



Estimativa das 100 maiores distancias genéticas de Mahalanobis, entre progénies das POP MAB e POP SEL, em Selviria-MS.

APENDICE B

76

Progénies* Distancia Genética

Progénies Distancia Genética

Progénies Distancia Genética

Progénies Distancia Genética

O©CoOoO~NOo ol WwWwN -

142-145
139-142
138-142
140-145
142-212
145-217
145-29
122-142
142-144
115-142
128-142
139-145
135-142
142-210
139-29
123-142
142-220
145-22
142-29
142-219
140-142
118-142
144-145
12-145
140-220

81,93
78,10
77,82
75,77
74,27
71,35
69,75
69,46
69,10
68,45
68,10
68,09
67,95
66,85
66,59
65,21
65,05
64,48
63,84
63,07
62,69
62,19
62,15
61,13
60,25

26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50

138-139
119-145
131-142
12-142
124-145
212-219
142-28
119-142
142-215
114-142
124-142
12-22
142-213
27-29
138-210
138-212
127-142
14-142
122-139
145-212
122-138
138-145
125-142
142-211
145-220

60,08
60,08
59,62
59,24
59,24
59,13
58,97
58,89
58,83
58,74
58,49
58,34
57,73
57,49
57,43
57,28
57,13
57,11
56,83
56,17
56,00
55,52
55,47
55,45
54,99

51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74
75

14-145
139-219
22-220
12-122
133-142
12-215
118-139
144-220
118-145
142-217
112-142
142-27
139-210
12-114
12-140
119-212
210-220
123-145
126-145
139-144
140-217
114-145
136-138
142-25
138-27

54,84
54,82
54,79
54,71
54,66
54,58
54,18
54,16
54,12
53,96
53,87
53,67
53,65
53,23
53,17
53,10
52,82
52,68
52,61
52,60
52,58
52,50
52,40
52,27
52,27

76
77
78
79
80
81
82
83
84
85
86
87
88
89
90
91
92
93
94
95
96
97
98
99

122-215
126-142
15-142
118-217
145-21
136-142
114-144
212-220
145-219
136-145
22-27
114-217
140-144
145-215
139-140
12-144
145-210
22-210
210-217
122-145
212-215
16-142
138-23
118-122

100 122-212

52,11
52,00
51,98
51,85
51,84
51,75
51,60
51,41
51,37
51,33
51,26
51,26
51,24
51,08
50,98
50,91
50,84
50,57
50,52
50,41
50,38
50,36
50,22
49,98
49,91

*0O numero em frente de cada progénie representa a populagéo, sendo o n° 1 a POP MAB e o n° 2 a POP SEL

Fonte: Elaboragdo do proprio autor.



Apéndice C- Tabelas de estimativas de coancestria (6y) entre genotipos das populagdes estudadas.

Tabela 1C- Estimativa de coancestria (&y) entre individuos adultos da populacdo de Maraba (MAB) e Selviria (SEL).
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Gendtipo SEL1 SEL2 SEL3 SEL4 SELS5 SEL6 SEL7 SEL8 SEL9 SEL10 SEL11 SEL12 SEL13 SEL14 SEL15 SEL17 SEL19 SEL20
MAB1 -0071 -0021 -0,030 -0.141 -0025 -0,157 -0.109 -0.117 0,033 -0,167 -0.084 -0.116 -0,033 0,030 -0,157 0.005 -0,109  -0.109
MAB2 -0120 -0070 -007% -0042 -0074 -0122 -0052 -0039 -0016 -0.08%9  -0.112 -0,059 -0,040 0.023 -0,038 -0,085 -0,115  -0.136
MAB3 -009 -0024 -0012 -0.143 -0028 -0,139 -0,132 -0098 0,072 -0,106  -0.129 -0,118 0.006 -0,015 -0,118 -0,018 -0,132 -0.132
MAB4 -0152 0046 0037 -0095 0,042 -0,153  -0,084 -002% 0015 -0,163 -0,081 -0,091 0.034 0,013 -0.111 -0,033 -0042  -0.168
MABS -0012 -0108 -0.117 -0123 -0,112 -0,097 -0,091 0006 -0034  -0.107 0.038 0,007 -0,120 -0.183 -0,139  -0.166 -0,112 -0.049
MAB6 -0.110 -0101 -0,08 0010 -0.084 -0.111 -0063 -0.050 -0.069 0.110 -0,059 0.014 -0.071 -0.134 -0,006  -0.075 -0,105  -0.084
MAB7 -0045 0047 0059 -0.052 0,043 0016 0022 -0007 0.017 -0.078 0.005 -0.006 0,140 0.161 -0.068 0.052 -0,104 0.001

MAB 8 0,038 -007% -0.088 -0.094 -0083 -0027 -0.020 0014 -0089  -0.036 0.046 0057 -0,070  -0.155 -0,068 -0,095 -0,083 0.022

MABS 0204 -0082 -0091 -0.076 -008 0202 -0022 0074 0014 -0,081 0.149 0.096 -0.010  -0.010 -0,029 0.007 -0.065 0.041

MAB 10 -009 -0024 -0033 -0164 -0028 -0,160 -006% -0.119 0030  -0.127 -0,108 -0.202 -0,015 0.006 -0.139 0.003 -0,069  -0.048
MAB11 0080 -0121 -0130 -0115 -0125 0121 -0.104 0077 -0005  -0.057 0.046 0.099 -0,070  -0.133 -0,026  -0.053 -0.041 -0.062
MAB12 -0006 -0040 -0028 015 -0023 0055 0230 -0009 0014 0.109 0.044 -0,02%9 -0,073 0,095 0223 0.071 -0,022 0,020

MAB13 -0075 -0004 0008 0002 0013 -0.161  -0,091  -0079 0,092 -0,024 -0,025 -0,057 -0,058 -0.016 -0.119 0.001 -0,050  -0.091
MAB 14 -0086 -0057 -0066 -0.072 -0.061 -0046 -0061 -0.027 0018 -0.098 -0.120 -0.047 -0.006 0.015 -0,004 0.011 0023 -0,082
MAB15 -0032 -0002 0010 -0.101 0,014 -0,055  -0.132  -0.098 -0.033  -0.148 -0,108 -0,013 0,090 0,027 -0,138 0.024 -0,090  -0.111
MAB16 0023 0094 0064 -0.130 0,069 0,042 -0035 -0044 0.022 -0,073 0.052 -0.001 0.061 0,187 -0,063 0.162 -0.078 -0.035
MAB17 -0101 -0135 -0.144 0145 -0139 -0,124 -0033 -0.062 -0.060 0.056 -0,072 -0,083 -0.147 -0.126 0.044 -0.150 -0012  -0.054
MAB18 0002 0073 008 0017 0,090 0042 0091 -0001 0022 -0,093 0,052 -0,021 0.061 0.103 0,085 0.184 0.070 -0.056
MAB19 -0003 0047 0080 -0.009 0043 -0005 0002 -0048 0038 0,091 0,047 -0,047 0.056 -0,007 -0,005 0.074 0,002 0,107

MAB20 0065 -0010 0002 0059 0007 0.148 0049 0167 0,001 -0,051 0.136 0.168 -0,085 -0,022 -0,062 -0,068 -0014  -0.014
MAB21 -0.102 0032 0065 0164 0,049 -0.062 0029 -0.085 -0.103 0.159 -0.010 -0.084 -0,085 -0,106 0.064 -0.110 -0.056  -0.034
MAB22 0040 0007 0019 0055 0,023 0017 0129 0016 -0.003 0.029 -0,036 0,038 0,078 0.036 0.060 -0.009 -0,018 0.108
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Continuacdo. Tabela 1C- Estimativa de coancestria (&y) entre individuos adultos da populacéo de Maraba (MAB) e Selviria (SEL)

Genétipo SEL1 SEL2 SEL3 SEL4 SELS SEL6 SEL7 SEL8 SEL9 SEL10 SEL11 SEL12 SEL13 SEL14 SEL15 SEL17 SEL19 SEL20

MAB23 -0103 0157 0,148  -0,067 0,132 -0.042 0056 -0.085 -0.062 -0.072 -0.032 -0.126 -0.002 -0.002 -0.083 -0.026 0,049 0,028

MAB24 -0,028 0064 0,055  -0,055 0039 -0,030 -0002 -0,074 -0,071 -0.040 -0,020 -0,052 -0,053 -0,053 -0,072 -0.078 0,123 0,145

MAB25 -0.107 0,132 0165  -0.029 0,149 -0088 -0,039 -0.110 -0.045 -0.034 -0.036 -0.109 -0.027 -0.048 -0.129 -0.051 0,003 0,024
MAB26 -0.119 0,141 0,132 -0.020 0,158 -0079 -0,030 -0.102 -0.099 -0.026 -0.048 -0.101 -0.018 -0.039 -0.121 -0.043 0,011 0,033
MAB27 -0,102 0,053 0,044  -0.046 0,049 -0041 -0,056 -0085 -0.103 -0.114 -0.115 -0.105 -0.001 -0.043 -0.041 -0.005 0,070 0,007
MAB28 -0150 -0058 -0046 -0.135 -0062 -0.110 -0082 -0,070 -0.151 -0.078 -0.100 -0.090 -0.028 -0.133 -0.110 -0.095 0,001 -0.040
MAB29 0,033 -0.022 -0010 -0162 -0.026 -0.032 -0.151 -0.097 -0.094 -0.084 -0.085 0,030 0,029 -0.076 -0.095 0,046 -0.068 -0.046
MAB30 -0.064 -0098 -0107 -0.113 -0.102 -0.129 -0081 -0,026 -0.107 0,050 -0.035 -0.067 -0.068 -0.152 -0.066 -0.093 -0.039 -0.018
MAB31 -0035 -0,090 -0.099 -0063 -0.094 -0.100 -0,136 -0.018 -0.099 -0.005 0,036 0,046 -0.039 -0.165 -0.100 -0.148 -0.010 -0.073
MAB32 -0135 -0.148 -0136 -0078 -0.152 -0.137 -0.067 0,008 -0.052 -0.063 -0.085 -0.054 -0.097 -0.139 -0.053 -0.122 -0.026 -0.109
MAB33 -0.060 -0052 -0.040 -0024 -0035 -0.104 -0013 -0042 -0.040 0,034 -0.031 -0.041 -0.085 -0.022 -0.061 -0.088 -0.034 -0.076
MAB 34 -0.105 -0.13%9 -0.127 0077 -0122 -0065 -0079 -0046 -0043 0,051 -0,139 -0,024 -0.109 -0.130 0,019 -0.155 -0.017 -0.100
MAB35 -0060 -0052 -0061 -0024 -0056 -0.167 -0.118 -0,022 0,002 -0.051 -0.073 -0.042 0,020 -0.064 -0.041 -0.068 -0.035 -0.160
MAB36 -0053 -008 -0074 -0,122 -0069 -0.096 -0.069 -0.161 -0.095 -0,022 -0.086 -0,055 -0.119 -0.182 -0,096 -0.102 0,015 0,078
MAB 37 -0038 0,118 0,151 0,040 0,135 -0.081 0,009 -0.041 0,003 0,035 -0.009 -0.040 -0.041 0,001 -0.060 -0.024 0,051 0,093
MAB38 -0.067 -0,017 -0005 -0032 0,000 -0.069 -0,020 -0.008 0,079 -0.037 -0.122 -0.007 0,034 -0.008 -0.048 -0.033 -0.084 -0.041
MAB 3% 0016 -0059 -0047 0,157 -0.042 0057 -0042 -0.113 -0.090 0,152 -0.081 -0.007 -0.029 -0.029 0,099 -0.033 -0.021 0,021
MAB40 -0016 -0092 -0,080 -0001 -0075 -0.060 -0032 0,023  -0.059 -0.027 -0.050 -0.040 0,001 -0.083 -0.018 -0.045 0,094 -0.074
MAB41 0,073 -0.003 0,009 0066 -0007 0029 0,077  -0.036 0,009 0,145 0,039 0,028 0,006 0,027 0,197 0,044 -0.091 -0.006
MAB42 0087 -0093 -0.081 0123  -0.097 0,128 0,029 0,042 -0.039 0.034 0,075 0,085 0.000 0,021 0,044 -0.088 -0.055 0,071
MAB 43 -0,063 0,030 0,063  -0.006 0,047 -0,043 -0,037 -0.066 -0.064 0.031 -0.013 -0.044 -0.024 -0.066 -0.106 -0.070 -0.079 0.026
MAB44 0,078 -0073 -0082 -0084 -0077 0087 -0,159 0,074  -0.057 -0.118 0,084 0,101 -0.064 -0.172 -0.080 -0.131 -0.097 -0.073
MAB45 -0.106 -0,014 -0023 -0091 -0018 -0.171 -0,101 -0,047 -0.023 -0.118 -0.140 -0.151 -0.005 -0.089 -0.087 -0.114 0,066 -0.080
MAB46 0064 -0.117 -0.126 0,037 -0.121 -0,043 -0.036 0,040 -0.063 0,053 -0,012 -0.044 -0,045 -0.129 0,020 -0.153 0,006 -0.057

Fonte: Elaboragdo do proprio autor.



Tabela 2C- Estimativa de coancestria (6y) entre individuos adultos da populagdo de Maraba (MAB).

Genétipo 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23
1 — 0259 0305 0311 0325 -0,172 0,123 0,060 0099 0452 -0,108 -0.026 0366 0040 0242 0,066 0215 -0.018 -0,065 -0,144 -0.164 -0,001 -0,060
2 E - 0256 0242 0214 0011 0,033 0,011 -0.033 0235 -0,030 0,114 0024 0097 0.151 0,017 0,166 -0,025 -0,093 -0,108 -0,024 -0,092 -0,067
3 - - - 0267 0.113 0036 0.142 -0,048 -0,092 0,407 0016 -0,113 0,049 0,164 0,176 0021 0,023 -0.063 0058 -0,167 -0,125 0,038 -0,021
4 5 % y - 0,098 -0,084 0,127 -0,020 -0,107 0,267 -0.,041 -0,127 0,139 0,065 0,120 0006 0,072 -0.014 -0,061 -0,098 -0,119 0,003 0.007
5 = 2 x 2 - -0,070-0.111 0372 0222 0,197 0099 0055 0.174 0,016 0,008 -0.064 0,128 -0,042 -0,152 0,000 -0.105 -0,109 -0.126
6 - - - - - - 0,001 0,001 -0,128 -0,069 0,127 0,020 -0.050 0,002 -0,048 -0,036 0,030 -0,056 0,002 -0,035 0,049 0,003 -0,077
7 - = - - . . - -0.082 -0,043 0079 -0,166 -0.063 -0,070 -0,102 0,205 0,134 -0,116 0,008 0,066 -0.013 -0.033 0,109 0,071
8 5 2 x 2 - - - - 0.146 0,036 0107 -0,001 0,077 -0,018 -0,047 -0.056 0,030 -0,055 -0.040 0,071 -0.055 -0,017 -0.076
9 - - - - - - - - - 0034 0230 0,123 0033 -0,084 -0,050 0,047 0,070 0,089 -0,105 0,173 -0.036 -0,083 -0,058
10 = = = - . . = B - - 0,058 -0,029 0,154 0080 0.176 0,084 0,149 -0.042 0,016 -0,188 -0,146 0,017 -0,042
11 2 2 x 2 ) s = = S 2 - -0,084 -0,007 0213 -0,110 -0.182 0,031 -0,034 -0.039 0,113 -0,097 -0,059 -0.118
12 = = o = = = = = = 2 2 - -0,093 -0,041 -0,071 0,047 0,070 0257 -0,126 -0.015 0,132 -0,041 -0.079
13 = = = - . . - - - = = = - 0099 0070 -0,001 0274 -0,043 -0,048 -0,043 -0,105 -0,068 -0,085
14 3 - = = = = - = - E = - = - 0059 -0,117 0,053 0030 -0,059 -0,117 -0,158 -0,016 -0,138
15 2 = 2 2 = = = = = 2 2 = 2 2 - 0,021 -0,019 0022 -0,005 -0,104 -0,125 0,018 -0,042
16 = = = - . . - . - = = = . - - - -00%0 0034 0071 0076 0,077 -0.033 0,139
17 3 = = = 2 : = = - 3 E = = = = = - -0,090 -0,095 -0,068 0,142 -0,094 -0,132
18 2 = £ 2 = = = = = 2 2 = = 2 = = = - -0,055 0,014 -0,028 0,052 -0,029
19 = = " - . . - - - . = - . - . = = - - -0.075 0,030 0,130 0,071
20 E 2 = = - - - = - = E 2 = = - - - = - - 0.161 0031 0119
21 2 = z 2 = = = = = 2 2 = = 2 = = = 2 z E- - -0,032 0245
22 = = - - . . - - - . = . - - - = = . - = < - -0,012
23 E 2 2 = - - - = - E E 2 = = - - - = - E o 2 x
24 e = = 2 = = = = = 2 2 = = 2 = = = = = e = = =
25 . < - - - . . - - = = < - - - = = = - = % < -
26 " 2 < = . . = 2 8 5 3 2 E < . = = » S " 2 2 =
27 & = z 2 = = = = = 2 = z = 2 = = = = e = = 2
28 = " . - - - - = - 5 . 5 - . - " - - - = " < -
29 " 2 E = A . " s 5 3 3 2 s < = = = » 8 2 2 2 =
30 = = L = = = = = = 2 2 = L z = = = = = 2 = = =
31 . . . - . . = = - 5 . 5 . . . = = - - . 5 . -
32 " 2 e = . = " . 5 2 3 2 E 2 = = = < 5 2 2 2 =
33 2 = L = = = = = = 2 2 = L = = = = = = 2 = = =
34 . . . - . . = = . 5 = 5 . . . = = = - . . 5 -
35 " 2 E s . . . x : 2 2 2 E s = = " 2 5 2 2 2 E
36 2 = x = = = = = = 2 2 = L = = = = = = 2 = = L
37 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
38 . 2 E 2 - = - 2 s 2 2 B E e s = = : : = = = =
39 = = = 2 = = = = = 2 2 = = = = = = = = 2 = = -
40 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
41 2 = E = = = = . . 2 2 2 E = = = = - 8 2 2 2 E
42 2 = 2 2 = = = = = 2 2 = = 2 = = = 2 = = z = =
43 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
44 = = < = = = = ez o = 2= z < = = = = > = = =z < <
45 2 = = 2 = = = = = 2 2 = 2 2 = = = 2 z e = = 2
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Continuacdo Tabela 2C- Estimativa de coancestria (&y) entre individuos adultos da populacéo de Maraba (MAB).

Gendtipo 24 25 26 27 28 20 30 31 32 33 34 35 36 37 38 30 40 41 42 43 44 45 46

1 0,132 0,064 0055 0018 0040 0012 0,022 0014 0000 0004 0,000 0130 0074 0,184 0050 0,100 -0,120 0005 -0,080 -0,167 0,003 0062 -0,040
2 0007 0071 0062 0024 0054 0036 0,007 0020 0000 0018 0,162 018 0026 0,106 0074 0,031 -0001 0,004 0061 0068 -0050 0098 0,037
3 0,114 0,025 0037 0043 0100 0031 -0,024 0037 0004 0041 0082 0,148 0000 0060 0,060 -0034 0002 -0,085 0,023 0165 0041
4 0120 0003 0011 0001 0043 0068 -0,060 0011 0037 -0013 0004 0250 0055 0121 0040 0,150 0,027
5 0004 0,130 0,122 0084 0015 0,033 005 0130 0,135 0085 0,102 0084 0020 0,002 0204 0,025 -0,022
6 0045 0060 -0052 0040 0085 0079 0255 0179 0205 0,176 0088 0049 0020 0047 0032 0045 0,132
7 0043 0067 0055 0013 0066 0080 0,080 0072 0087 0,138 0121 0,033 0,156 0036 0,115 0,016 0088
2 0002 0,080 -0072 0055 0044 0,101 0067 009 0,143 0050 0016 -0,034 0012 0027 0253 0,038 -0,01I5
[ 0025 0062 0053 0037 0084 0027 0062 0054 0132 0006 0060 -0,009 0048 0003 0200 0,166 -0.038
10 0,156 0,046 -0037 0,001 007 0031 0018 0070 0031 002 001 0106 0,103 0,127 0023 0,144 0062
1 0107 0,122 0,114 0002 0065 0025 0088 0033 0,122 0072 0068 0008 0033 0078 0377 0088 0,133
12 0046 0062 0053 0078 0126 0048 0082 0005 0,111 0027 0066 0006 0,133 0017 0,112 0,187 0,017
13 0115 0,068 -0080 0064 0,060 0096 0005 0066 0030 0065 0018 0126 0126 0108 0120 0017 -0,023
14 0147 0,142 0133 0,114 0067 0018 0068 0055 0,144 0052 0216 0178 0032 0119 0019 0000 0008
15 0,156 0,025 -0016 0022 0142 0,157 0081 0026 0011 0020 0,103 0,085 0023 0,127 0,000 0081 0,022
16 0109 0114 0,123 0001 0076 0002 0005 -0,045 0,166 -0,001 0,199 0,070 0036 0116 0,133 0,137 0,135
17 0120 0,136 0,127 0047 0032 0059 0012 0083 0088 0,100 0202 0205 0025 0112 0098 0006 0,161
18 0050 0012 0003 0056 -0,055 0040 0074 0024 0082 0035 0052 -0,028 0048 0,000 0067 -0,005 -0,135
19 0020 0067 0034 -0,033 0024 0081 0016 0071 -0,024 0,006 0,141 0075 0011 0040 0,103 0,016 0028
20 0130 0136 0,144 -0,028 0,007 0,124 0074 -0,045 0082 0060 0115 0132 0057 0150 0211 0,116 -0.008
21 0257 0262 0271 0048 0075 0,030 0084 0065 0102 0,111 0030 -0,069 0057 0306 -0,064 0,115 -0008
2 £021 0005 0014 0031 0004 0019 0015 0,040 0065 0032 0098 -0,074 0010 0,034 0048 0015 0020
23 0403 0387 0354 0077 0050 0002 0095 -0,087 0,124 0,133 0,157 0112 0027 0243 0083 0031 -0,003
24 5 0378 0345 0068 0041 0056 -0,083 0075 0091 0121 0124 0,142 0015 0275 0070 002 0,102
25 . . 0371 0073 0046 0002 0099 0001 0128 0116 0,140 0116 0031 0259 0087 0027 0,007
b 3 5 X 0081 0034 0014 0090 -0082 0,140 -0,107 0,131 0,107 0043 0268 0082 0015 -0,088
27 = - - - 0134 0019 0031 0018 0002 0015 0010 0015 0060 0051 0023 0,13 0013
28 . . - < S 0,123 0256 0,160 0,165 0,114 0048 0000 0032 0078 0050 0215 0070
20 4 5 X L E - 0103 0048 0222 0,102 0,126 0,024 0018 0,042 0,022
30 = - - 2 2 - - 0266 0202 0305 0112 0,053 0031 0,013 0,114
31 = . . < < - = - 0216 0250 0141 0,103 0044 0,058 0,038
32 : & X £ ) - - - - 0213 0252 0120 0030 0,042 0,127
33 3 - £ = = - = - - - 0,033 0036 0,047 0,034 0,076
34 . . - < < - = - . . . 0,243 0000 0,033 0 , 0,178
35 & & X - - - - 5 - - : E 0026 0114 0021 0,137 0160
36 3 - & - - - - - - g $ : i 0015 0038 0013 0082 0043 0127 0144 0,042
37 . . - < < - = - . . = 3 : - 0054 0030 -008 0061 0017 0266 0,001 0000 0,111
38 - - - - - - - - - . - - - - - 0105 0115 0,048 0055 0,037 0074 0,151 0027
30 £ i 2 = s - - - - - € : 2 = = : 0000 0077 0050 0026 0,002 -0,102 0015
40 = 2 o < < ; - - - - . 3 S < < = - 0030 0066 0077 0017 0007 0,120
41 - - - - - - - - - : - - - - - : - - 0,148 0065 -0,043 0087 0,020
42 £ i z = = - - - - - g : 2 : = - - - - 0008 0018 0003 0014
43 5 - z - - - - - - - 2 3 - - - - - - - - 0044 0118 0,004
44 - - - - - - - - - : - - - - - : - - - - - 0,064 0,111
45 £ : 2 z = - 2 - - £ g : 2 s : - - - - £ £ - 0,261
46 = = = = = = = = = = x 2 = = = = = 2 = = = = =

Fonte: Elaboracdo do proprio autor.
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Tabela 3C- Estimativa de coancestria (6y) entre individuos adultos da populagdo de Selviria (POP SEL).

Genotipo 1 2 3 4 5 6 1 8 9 10 11 12 13 14 15 17 19 20
1 - -0064  -0073  -0015 -0068 0241 0,038 0239 0242 0.063 0.188 0324 0.176 0029 0,094 0.130 0.016 0.101
2 - - 0397  -0049 0423 -0024 -0080 -0046 0082 -0033 0007 -0087 0038 0142  -0044 0181 0025  -0.101
3 - - - -0016 0414  -0075  -0068 -0076  0.115 0.000 0019  -0,075 0,028 0091  -0095 0151  -0026 -0.110
4 - - - - -0.011 0,046 0.262 0,065 0,005 0309 -0007 0108  -0040 0,044 0298  -0,065 0,073 0.115
5 - - - - - -0070  -0063  -0.071 0,099 0,005 0003  -0070 0033 009  -00% 0156  -0021  -0,105
6 - - - - - - 0,099 0217 0072 -0022 0144 0301 0,048 0237 0.176 0171 0.141 0.162
7 - - - - - - - 0.181 0.058 0.173 0.130 0,098 0,034 0.139 0.309 0,030 0.147 0315
8 - - - - - - - - 0.154 0.018 0.289 0.258 0.047 0.068 0.196 0.064 0.139  -0,008
9 - - - - - - - - - 0.062 0.145 0.092 0,028 0.196 0.030 0.171 0.036  -0,068
10 - - - - - - - - - - 0,071 0040 -0045 0024 0230 0,035 0,005 0.131
11 - - - - - - - - - - - 0185  -0026 0016 0,060 0,054 0,066 0,025
12 - - - - - - - - - - - - 0,027 0.026 0.071 008  -0.049 0077
13 - - - - - - - - - - - - - 0.151 0.111 0.148 0.034 0.160
14 - - - - - - - - - - - - - - 0.132 0315 0,097 0034
15 - - - - - - - - - - - - - - - 0,129 0.141 0.120
17 - - - - - - - - - = - - - - - = 0072 -0012
19 - - - - - - - - - - - - - - - - - 0.189
20 - - - - - - - - - - - - - - - - - -

Fonte: Elaboragdo do proprio autor.

81



