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RESUMO

O melhoramento genético por meio do cruzamento de individuos heterozigotos,
utiizando a selecdo recorrente reciproca, € comumente aplicado no género
Eucalyptus. Individuos com caracteristicas de interesse séo clonados para explorar
os efeitos aditivos e ndo-aditivos. Atualmente, o desafio do melhoramento genético
desse género € aumentar a resposta a selecéo, o que torna fundamental a busca por
novos métodos de melhoramento. Assim, o uso de linhagens é uma alternativa para
explorar a complementaridade entre genotipos contrastantes. No entanto, para
implementar essa estratégia, € necessario compreender os padrdes de endogamia da
populacao autofecundada. Dessa forma, a pesquisa apresentada teve como objetivo
estudar esses padroes em uma populacao So:1. Vinte clones superiores de diferentes
espécies de Eucalyptus spp. (populagéo So) foram autofecundados, e mudas dessas
autofecundagbes foram produzidas. Aproximadamente 30 mudas de cada genitor
foram implantadas em um experimento de campo com 30 blocos e uma planta por
parcela, enquanto o restante dos individuos (62 no total) foram implantados em um
pomar de hibridacdo. Tanto os individuos quanto seus genitores (682 individuos)
foram genotipados usando o painel customizado da empresa, com 10.132 SNPs.
Adicionalmente, as mudas foram avaliadas quanto ao Diametro na Altura do Peito
(DAP, em centimetros) aos 36 meses de idade. No primeiro capitulo, os coeficientes
de endogamia foram estimados por meio das Runs of Homozigosity (ROHs). A
depressao por endogamia foi estimada aos 36 meses, utilizando uma regressao entre
os fendtipos dos individuos e seus respectivos coeficientes de endogamia. Também
foram definidos blocos haplotipicos para investigar o impacto da endogamia sobre
essas estruturas genémicas. Ja no segundo capitulo, os valores genéticos gendmicos
dos individuos foram estimados, e uma analise de associacdo gendmica ampla
(GWAS) foi realizada para identificar possiveis regides do genoma com maior
influéncia nas caracteristicas avaliadas. Foram testados quatro modelos frequentistas
(ABLUP, GBLUP, GBLUP-AD e HBLUP) e cinco modelos bayesianos (BRR, Bayes A,
Bayes B, Bayes C e Bayes LASSO) de predicdo gendmica, com o objetivo de prever
o desempenho de individuos ndo fenotipados no pomar de hibridacdo. No primeiro
capitulo, ndo foi observada depressao endogamica até os 36 meses de idade. Os
coeficientes de endogamia individuais, estimados pelas ROHs, variaram de 0 a 0,41,
com 0S cromossomos mais endogamicos sendo os 4 (0,27), 9 (0,39) e 10 (0,28). Para
os blocos haplotipicos, os cromossomos 6 (56 blocos) e 8 (51 blocos) apresentaram
0 maior nuamero de blocos, sendo que os blocos de maior extensdo estavam
associados aos cromossomos mais endogamicos. No segundo capitulo, a analise
GWAS néo identificou nenhuma regido do genoma com maior influéncia no fenaotipo.
Foram determinados os parametros de selecdo gendmica para todos os modelos
avaliados. Dentre os modelos de selecdo gendmica testados, o GBLUP se destacou
como superior em todos os parametros estimados. Os resultados obtidos indicam que
o GBLUP tem grande potencial para uso no género Eucalyptus, devido a sua
adaptacdo a homozigose no genoma. Além disso, esses resultados reforcam a
importancia de compreender os padrdes de endogamia para selecionar de forma
criteriosa os individuos que avangardo para as proximas geracoes de autofecundacéo,
com o objetivo de obter hibridos superiores e especificos.

Palavras-chave: genética-quantitativa; linhagens-endogamicas; selecédo-genémica.






ABSTRACT

Genetic breeding through the crossing of heterozygous individuals, using reciprocal
recurrent selection, is commonly applied to the Eucalyptus genus. Individuals with
traits of interest are cloned to exploit additive and non-additive effects. Currently, the
challenge in the genetic breeding of this genus is to improve the response to selection,
which makes the search for new breeding methods fundamental. Thus, the use of
inbred lines is an alternative to explore complementarity between contrasting
genotypes. However, to implement this strategy, it is necessary to understand the
inbreeding patterns of self-fertilized populations. Therefore, the present research
aimed to study these patterns in an so:1 population. Twenty superior clones from
different Eucalyptus spp. (SO population) were self-fertilized, and seedlings from these
self-fertilizations were produced. Approximately 30 seedlings from each parent were
planted in a field experiment with 30 blocks and one plant per plot, while the remaining
individuals (62 in total) were planted in a hybridization orchard. Both the individuals
and their parents (682 individuals) were genotyped using the company's custom panel,
with 10,132 SNPs. Additionally, the seedlings were evaluated for diameter at breast
height (DBH, in centimeters) at 36 months of age. In the first chapter, inbreeding
coefficients were estimated using Runs of Homozygosity (ROHS). Inbreeding
depression was estimated at 36 months, using a regression between an individual’s
phenotypes and their respective inbreeding coefficients. Haplotype blocks were also
defined to investigate the impact of inbreeding on these genomic structures. In the
second chapter, the genomic estimated breeding values of the individuals were
assessed, and a genome-wide association study (GWAS) was performed to identify
potential regions of the genome with greater influence on the evaluated traits. Four
frequentist models (ABLUP, GBLUP, GBLUP-AD, and HBLUP) and five Bayesian
models (BRR, Bayes A, Bayes B, Bayes C, and Bayes LASSO) of genomic prediction
were tested to predict the performance of non-phenotyped individuals in the
hybridization orchard. In the first chapter, no inbreeding depression was observed up
to 36 months of age. Individual inbreeding coefficients, estimated by ROHSs, ranged
from 0 to 0.41, with chromosomes 4 (0.27), 9 (0.39), and 10 (0.28) being the most
inbred. For the haplotype blocks, chromosomes 6 (56 blocks) and 8 (51 blocks)
showed the largest number of blocks, with the longest blocks being associated with
the most inbred chromosomes. In the second chapter, the GWAS analysis did not
identify any region of the genome with greater influence on the phenotype. Genomic
selection parameters were determined for all evaluated models. Among those tested,
GBLUP stood out as superior for all estimated parameters. The results obtained
indicate that GBLUP has significant potential for use with the Eucalyptus genus, due
to its adaptability to homozygosity in the genome. Furthermore, these results reinforce
the importance of understanding inbreeding patterns to judiciously select individuals
that will advance to the next generations of self-fertilization, with the aim of obtaining
superior and specific hybrids.

Keywords: quantitative-genetics; inbred-lines; genomic-selection.
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INTRODUCAO GERAL

A selecéo intrapopulacional consiste na escolha dos melhores individuos dentro
de uma mesma populacédo, visando aumentar a frequéncia de alelos favoraveis
(Borém; Miranda, 2013), sao os métodos amplamente utilizados para o melhoramento
de espécies do género Eucalyptus L'Hér. (Ferreira; Lima, 2018). Seu uso resulta em
ganhos genéticos significativos (Assis, 2014). Quando os individuos provenientes
desses cruzamentos apresentam caracteristicas de interesse econdmico, eles séo
clonados com o objetivo de aproveitar todos os efeitos presentes na variancia genética
total (Assis, 1986).

A medida que os plantios comerciais de Eucalyptus se concentram cada vez
mais no uso de materiais genéticos clonados, a identificacdo de gendétipos superiores
torna-se essencial para a manutencdo dos ganhos de produtividade (Tambarussi et
al.,, 2022). No entanto, os avancos alcancados pelos métodos tradicionais de
melhoramento estdo enfrentando um platd, limitando o potencial de ganho adicional
(Grattapaglia et al., 2018).

Este platd ocorre em decorréncia de diversos fatores como, populacdes de
Eucalyptus, apresentam uma ampla base genética, resultando alta variabilidade. Isso
€ associado a experimentos com baixos tamanhos amostrais, gera breeding values
pouco acurados, limitando a plena compreensédo da variabilidade genética presente
nos cruzamentos (Andanov et al., 2017). Portanto, a selecao de individuos somente
com base na Unica representacdo do mesmo, associado a baixa compreensao dos
padrdes de variabilidade resultam em testes de progénies e seus testes clonais com
baixas correlacdes (Reis et al., 2011, Shalizi; Isik, 2019). Além disso, com 0 aumento
das areas plantas e evolucéo de pragas e doencas que geram perda de produtividade
de gendtipos, limita o aumento dos ganhos, e criando desafios para atender a

crescente demanda de mercado (FAO, 2022).

Portanto, é essencial explorar novos métodos de melhoramento para o género
Eucalyptus, aliando essas abordagens as ferramentas biotecnoldgicas mais
avancadas para a selecéo de genotipos superiores, com o objetivo de superar o platd
de ganhos genéticos, promovendo maior eficiéncia na identificacéo e desenvolvimento

de gendtipos superiores.
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Uma opcédo viavel é a utlizacdo de linhagens endogamicas, pratica
amplamente adotada em culturas agrondmicas alégamas, como o milho, desde 1908,
a fim de desenvolver hibridos mais produtivos (East, 1908; Shull, 1908; Shull, 1911,
Jones, 1918). Este método eficaz explora os efeitos positivos da heterose e a
complementariedade genética entre individuos contrastantes (Shull, 1909). Contudo,
até o momento, essa abordagem néo foi aplicada as populacdes pertencentes ao
género Eucalyptus. A implementacdo de um programa de melhoramento desse tipo
demanda uma compreenséo aprofundada dos efeitos da depressdo endogamica e da
heterozigosidade nas populacbes em processo de melhoramento do Eucalyptus,
aspectos que permanecem sub-explorados e pouco conhecidos pelos melhoristas
(Ramalho et al., 2022).

O uso dos marcadores moleculares é uma ferramenta crucial nos programas
de melhoramento, uma vez que esta mais acessivel em termos de custo, facilitando
sua aplicacado (Grattapaglia, 2022). Dentre os diversos tipos de marcadores
disponiveis, os marcadores do tipo SNP (Single Nucleotide Polymorphism/
Polimorfismos de Nucleotideo Unico) est&o entre os atualmente mais utilizados. Esses
marcadores sdo baseados em alteracbes de bases Unicas na cadeia de bases
nitrogenadas (Appleby et al., 2009). Os SNPs sdo marcadores bialélicos, encontrados

em todo o0 genoma, influenciando carateres fenotipicos (Grattapaglia, 2017).

O uso destes marcadores em programas de melhoramento do Eucalyptus
permite a compreensao dos padrées gendmicos associados a endogamia, incluindo a
depressao induzida por esse processo, a heterozigosidade do genoma, bem como a
complementaridade entre gendtipos, chamada heterose (Caballero et al., 2021).
Portanto, torna-se crucial a utilizacdo para estabelecer novos critérios de selecéo e
conduzir cruzamentos de eucaliptos de maneira mais eficaz, proporcionando ganhos

genéticos mais significativos (Grattapaglia; Kirst, 2008).

Assim, a presente pesquisa teve como objetivo estudar os efeitos da
endogamia em uma populagéo autofecundada de Eucalyptus (S,.;) € com o uso de
informacbes moleculares, identificar e selecionar individuos para possiveis
cruzamentos visando explorar heterose, bem como para avancar as geracdes de

autofecundacgéo para a obtencéo de linhagens.



75

CONSIDERACOES FINAIS

A identificagdo precisa de individuos endogamicos e a sele¢cdo gendmica de
genotipos superiores, pilares dos resultados apresentados nestes capitulos,
representam uma transformacdo fundamental para as etapas subsequentes do
programa de melhoramento genético da Suzano S.A. Esses achados ndo apenas
viabilizam a implementacdo eficiente do método de linhagens endogamicas em
Eucalyptus, oferecendo o conhecimento essencial, mas também sinalizam uma
estratégia promissora para atender a crescente demanda por ganhos genéticos

expressivos, impulsionando o futuro do melhoramento do género.
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