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RESUMO 

No presente trabalho, foi realizada uma avaliação detalhada de cinco populações base 

de Eucalyptus urophylla, quatro implantadas com material genético selvagem 

introduzido em 2006, e a outra com materiais genéticos recombinados no país, de até 

quarta geração. Utilizando ferramentas genômicas modernas e abordagens 

fundamentadas na teoria da coalescência, com o estudo buscou-se compreender a 

dinâmica evolutiva das populações, identificar padrões de variabilidade genética e 

propor estratégias eficazes para a conservação e o uso sustentável de seus recursos 

genéticos. O trabalho foi conduzido em três etapas principais. Primeiramente, buscou-

se caracterizar o material genético em termos de histórico e diversidade, considerando 

que, até o momento, nenhum estudo genômico detalhado havia sido realizado nesse 

material, deixando desconhecida a composição genética dessas populações. Em 

seguida, com base nos resultados obtidos sobre diversidade e estruturação genética, 

investigaram-se os padrões de estruturação e os fatores evolutivos que poderiam ter 

moldado essa diversidade, com foco no papel do fluxo gênico como explicação para 

a estrutura genética observada. Por fim, foi avaliada a divergência entre as 

populações melhoradas e o material selvagem, além da complementaridade entre 

elas, com o objetivo de propor estratégias para o estabelecimento de novas 

populações voltadas tanto para conservação quanto para melhoramento. Também foi 

analisado o potencial de diversidade genética ainda não explorada de origens das 

ilhas da Indonésia e sua contribuição para ganhos genéticos em populações de E. 

urophylla. O trabalho está estruturado em três capítulos: Capítulo I- “Dinâmica da 

diversidade genética e estrutura populacional de Eucalyptus urophylla nas ilhas da 

Indonésia utilizando dados de SNP”; Capítulo II – “Análise da estrutura genética de 

Eucalyptus urophylla revela fluxo gênico histórico assimétrico entre populações da 

Indonésia; e Capítulo III- Diversidade Genética de populações selvagens e 

recombinadas de Eucalyptus urophylla no Brasil: suas implicações no Melhoramento 

genético. Os resultados evidenciam a importância de estratégias que promovam a 

conservação e o uso eficiente do material genético em programas de melhoramento, 

garantindo a sustentabilidade e a otimização dos recursos genéticos disponíveis. 

Esses esforços são fundamentais para a continuidade do sucesso de E. urophylla no 

contexto florestal brasileiro e global. 
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ABSTRACT 

In this study, a detailed evaluation was conducted on five base populations of 

Eucalyptus urophylla: four established with wild genetic material introduced in 2006 

and the other with recombined genetic materials within the country, which have 

undergone up to four cycles of selection. Using modern genomic tools and approaches 

grounded in coalescent theory, the study aimed to understand the evolutionary 

dynamics of the populations, identify patterns of genetic variability, and propose 

effective strategies for the conservation and sustainable use of their genetic resources. 

The work was carried out in three main stages. First, the genetic material was 

characterized in terms of its history and diversity, considering that, to date, no detailed 

genomic study had been performed on this material, leaving the genetic composition 

of these populations unknown. Next, based on the results obtained regarding diversity 

and genetic structure, the structuring patterns and evolutionary factors that might have 

shaped this diversity were investigated, with a focus on the role of gene flow as an 

explanation for the observed genetic structure. Finally, the divergence between the 

improved populations and the wild material was assessed, as well as their 

complementarity, with the goal of proposing strategies for establishing new populations 

aimed at both conservation and improvement. Additionally, the potential of unexploited 

genetic diversity from the Indonesian islands and its contribution to genetic gains in E. 

urophylla populations was analyzed. The study is structured into three chapters: 

Chapter I – “Dynamics of genetic diversity and population structure of Eucalyptus 

urophylla on the Indonesian islands using SNP data”; Chapter II – “Analysis of the 

genetic structure of Eucalyptus urophylla reveals historical asymmetric gene flow 

among populations in Indonesia”; Chapter III – “Genetic Diversity of wild and 

recombined populations of Eucalyptus urophylla in Brazil: implications for genetic 

improvement.” The results highlight the importance of strategies that promote the 

conservation and efficient use of genetic material in breeding programs, ensuring the 

sustainability and optimization of the available genetic resources. These efforts are 

crucial for the continued success of E. urophylla in the Brazilian and global forestry 

context. 

 

Keywords: Genetic Conservation; Population Genomics; Gene Flow; Genetic Gain; 

Genetic Improvement 
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INTRODUÇÃO GERAL 

O Brasil se destaca internacionalmente quanto à sua bioeconomia (Ibá, 2024). 

Esse reconhecimento é fruto da integração de práticas de manejo exemplares, aliadas 

ao uso de tecnologias modernas, como o melhoramento genético, a biotecnologia, 

uso de marcadores moleculares, estudos de seleção genômica e fenotipagem 

(Grattapaglia, 2021), e silvicultura. Um total de 10,2 milhões de hectares no Brasil é 

destinado ao plantio florestal para fins industriais, sendo que 76% dessa área é 

dedicada ao cultivo de espécies pertencentes ao gênero Eucalyptus (Ibá, 2024). E um 

exemplo de sucesso dentre as potenciais espécies desse gênero é o Eucalyptus 

urophylla S.T. Blake, cujo centro de origem contempla as ilhas da Indonésia (Pinto 

Júnior et al., 2014; Pinto Júnior; Silveira, 2021; Pryor et al., 1995).  

O E. urophylla destaca-se por sua excelente adaptabilidade, podendo ser 

plantado tanto em áreas tropicais quanto subtropicais (Resende; Alves, 2021; Stape 

et al., 2010), por sua evidenciada produtividade (Pinto-Júnior; Silveira, 2021), 

rusticidade, capacidade de rebrota e rápido crescimento (Rocha et al., 2006; Resende; 

Alves, 2021). Dentre suas diversas aplicabilidades, destaca-se seu uso para produção 

de celulose por apresentar uma densidade básica da madeira adequada para a 

indústria (variando de 540 a 570 kg cm-3) (Moura, 1986), fabricação de painéis de 

fibras, atividades de serraria, confecção de postes, dormentes, energia e produção de 

híbridos (Payn, 2008).  

Por conta dessas características, o E. urophylla tornou-se uma grande aposta 

nos programas de melhoramento genético, especialmente naqueles voltados à 

produção de híbridos interespecíficos (Pinto Júnior; Silveira, 2021). Pela sua 

evidência, importância, ecologia e valor econômico, estudos focados nas populações 

base, implantadas com material genético introduzido de populações naturais 

diretamente do centro de origem, podem ser promissores para a eficácia dos 

programas de melhoramento genético, identificação de novas origens/procedências e 

novos materiais genéticos promissores (Dvorak et al., 2008).  

Considerando que a origem/procedência exerce uma influência significativa na 

performance dos indivíduos, tanto em relação à tolerância a estresses bióticos e 

abióticos quanto aos caracteres de qualidade da madeira (Barros et al., 2022), torna-

se de suma importância a realização de estudos que busquem uma avaliação mais 

detalhada desse material, visando compreender o que pode explicar a variabilidade 
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presente observada nessas populações, e como elas estão relacionadas (Beerli et al., 

2019). Além disso, sabendo que a espécie possui um amplo patrimônio genético no 

Brasil (Moura, 2004), sua preservação integral é fundamental diante de possíveis 

necessidades futuras, ou mesmo emergenciais que possam surgir.  Isso porque as 

populações bases podem ser a última esperança para restauração de muitas das 

origens/procedências ameaçadas futuramente (Payn, 2008). Retornar ao estudo 

genético nessas populações pode levar à identificação de materiais genéticos cada 

vez mais adaptados a restrições hídricas e climáticas severas, que possuem boas 

respostas às abruptas mudanças climáticas. Assim como obter informações até então 

não identificadas que possam contribuir para maximizar o ganho genético. 

Para a utilização efetiva desse material, é imprescindível conhecer o histórico 

evolutivo envolvido entre famílias, origens e procedências. Além disso, é fundamental 

investigar os possíveis fatores evolutivos que contribuíram para tal similaridade e/ou 

dissimilaridade genética, avaliando se esses eventos ocorreram no passado distante 

ou são mais recentes, como, por exemplo, ocorrência de mutação, gargalo genético e 

fluxo gênico (Excoffier et al., 2021). Acessar essas informações históricas é possível, 

uma vez que os organismos contêm em seu genoma registros de eventos evolutivos 

e ecológicos que esclarecem a estrutura genética de suas populações (Mather et al., 

2020). Inicialmente, a reconstrução histórica de uma espécie pode ser conduzida por 

meio da análise da sequência genômica de seus representantes atuais (Beichman et 

al., 2018). Dessa forma, desvendar e investigar essas informações podem estimular 

o surgimento de novos insights para utilização e exploração genética de forma mais 

eficiente dessas populações, e garantir o equilíbrio entre conservar o patrimônio 

genético e obter ganhos gradativos por meio da seleção.  

Diante de tais possibilidades, um objetivo compartilhado pela genômica 

populacional e pela ecologia molecular é reconstruir a história demográfica de uma 

espécie de interesse (Mather et al., 2020). No caso do E. urophylla, cuja ocorrência 

natural está limitada às Ilhas da Indonésia, consideradas como parte de uma das 

regiões de maior biodiversidade do planeta (hostsposts), conhecida como Wallacea 

(Payn et al., 2007), é provável que tenha uma história demográfica complexa. Essa 

história pode ter sido influenciada por mudanças periódicas no clima durante o 

Pleistoceno. Além disso, por estar situada no “Anel de Fogo do Pacífico", uma área 

circundante às margens do Oceano Pacífico, a ocorrência de atividades sísmicas e 

vulcânicas é comum (Roque et al., 2024). Outros fatores, como variações nos níveis 
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do mar e pressões antropogênicas, também desempenham papéis significativos 

nesse contexto (Dvorak et al., 2008; Payn et al. 2007;2008; Pepe et al., 2004). 

E, no sentido de acessar informações históricas codificadas no DNA da 

espécie, os estudos genéticos que aplicam a teoria da coalescência são promissores 

(Beerli; Felsenstein, 2001; Beerli et al., 2019; Kingmam, 1982; Wakeley 2009).  Isso 

porque o uso dessa abordagem possibilitará analisar de forma retrospectiva a história 

evolutiva dessas populações, ou seja, o principal intuito com essa abordagem é “viajar 

ao passado”. Com base em informações do presente é possível ir em direção ao 

passado considerando possíveis eventos evolutivos que ocorreram e que podem 

auxiliar na compreensão da dinâmica evolutiva das populações da espécie, da sua 

divergência genética (Beerli et al., 2019; Wakeley, 2009), investigar a relação entre 

populações, estimar parâmetros de migração (fluxo gênico simétrico e assimétrico), 

tamanho efetivo populacional em escala de mutação, e obter informações sobre a 

colonização (Beerli et al., 2019). Assim como responder se essas populações fazem 

parte de uma única população panmítica ou se existem estruturas populacionais 

alternativas entre elas (Beerli et al., 2019). 

A utilização da teoria da coalescência não é tão comum (Hartl; Clark,2010; 

Wakeley, 2009). Isso se deve à complexidade teórica associada e à demanda 

computacional necessária, em comparação com as análises mais tradicionais. A 

coalescência possibilitará acessar informações sobre a magnitude e a direção dessa 

variação com os parâmetros demográficos da população, ou seja, se as populações 

entre e dentro de ilhas analisadas estão estruturadas, assim como investigar se esta 

estruturação advém de um fluxo gênico simétrico ou assimétrico (Beerli et al., 2019; 

Field et al., 2011; Portela et al., 2020), e qual a direção desse fluxo gênico entre ilhas. 

Diante do exposto, e da riqueza genética dos Bancos de germoplasmas de E. 

urophylla no Brasil, busca-se com o estudo (i) investigar a diversidade genética 

presente nas populações-base selvagem e recombinadas de E. urophylla, (ii) estimar 

processos migratórios entre as ilhas, analisar suas inter-relações e, adicionalmente, 

(iii) realizar um diagnóstico da diversidade genética disponível. Com base em tal 

diversidade, será possível explorar sua potencialidade, eficiência e a precisão na 

seleção de genitores, contribuindo com estratégias de conservação e 

desenvolvimento de programas de melhoramento genético cada vez mais eficientes.  
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 

A conservação genética ex situ desse material deve ser preservada, pois 

representa uma forma de assegurar e sustentar o progresso contínuo do programa de 

melhoramento genético de E. urophylla conduzido pela Empresa. A população base 

que a empresa mantém hoje deve ser considerada como sua principal fonte de 

diversidade, pronta para ser "consultada e utilizada" a qualquer momento. Isso pode 

ocorrer tanto para iniciar quanto para fortalecer o programa de melhoramento genético 

da espécie, abrangendo cenários de curto, médio e longo prazo.   

A população base de E. urophylla exibe ampla diversidade genética ( 𝑁𝑒 

máximo de 282), com elevado potencial para a exploração, possibilitando a seleção 

de genitores contrastantes e superiores. Dada estratégia tem o potencial de 

impulsionar o ganho genético no programa de melhoramento. Esses genitores, ao 

agruparem-se em clusters distintos, podem contribuir significativamente, por meio de 

cruzamentos interclusters, para o desenvolvimento de novos materiais genéticos de 

melhoramento genético. 

A estratégia de seleção de origens, procedências e progênies dentro da 

população-base pode ser delineada de acordo com as condições edafoclimáticas 

específicas de cada região do Brasil visando o desenvolvimento do novo ideótipo, o 

que inclui a identificação de materiais genéticos cada vez mais adaptados a restrições 

hídricas e climáticas severas, em resposta às abruptas mudanças climáticas. 

Um padrão de fluxo gênico assimétrico foi observado entre as populações, com 

as diferenças nas taxas de migração sendo influenciadas pela geografia barreiras 

geográficas e o isolamento podem ter moldado a estrutura genética dessas 

populações.  

Recomenda-se instalações de populações de conservação com os indivíduos 

da população silvestre, visando manter um banco de germoplasma da espécie. E 

populações mais direcionadas de melhoramento reunindo materiais genéticos da 

população silvestre e recombinada, as quais devem ser manejadas visando a 

obtenção de bons genitores “puros” e ganhos genéticos para a espécie. Dentre os 

tipos de populações que podem ser instaladas, tem-se aquelas com os melhores 

indivíduos visando ganhos a curto prazo, melhores famílias e melhores indivíduos 

dentro das melhores famílias. 



114 
 

Verificando o isolamento dos indivíduos de Wetar em relação as demais ilhas, 

e suas peculiaridades como origens com baixa precipitação e altitude, é interessante 

instalar populações puras desse material visando o melhoramento e posteriormente a 

seleção de genótipos superiores. 

Visando populações com níveis de melhoramento ainda mais avançado, apesar 

de não ter sido o foco do trabalho a priori, pois nada se conhecia da diversidade e 

potencial do material selvagem, é interessante retornar a área desses pomares, e se 

possível realizar a coleta de brotações dos melhores indivíduos para instalação de 

testes clonais.  

A instalação de população de conservação dinâmica com materiais genéticos 

de ambas as populações pode ser uma alternativa de integralizar no mesmo sistema 

a conservação genética e o ganho genético contínuo, equiparando sempre o ganho e 

o tamanho efetivo populacional. 

Recomenda-se a realização de estudos futuros voltados à identificação de 

haplótipos. Assim como a realizações de análises que considerem modelar 

juntamente com os dados genéticos, variáveis ambientais como altitude, precipitação 

e temperatura, visando compreender a influência do ambiente sobre as populações 

selvagens.  

A continuação e realização de novos estudos é necessário e podem contribuir 

para um entendimento ainda mais detalhado da diversidade genética, e de uma 

possível seleção local a nível de ilha. 
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