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RESUMO

As ac0Oes antropicas no bioma Cerrado levaram a perturbacdes do seu ecossistema e
a fragmentacéo das florestas, colocando em risco de extin¢cao a espécie Myracrodruon
urundeuva. O objetivo do estudo foi avaliar os caracteres silviculturais para estimar os
parametros genéticos nos bancos de germoplasma provenientes de populacdes
naturais em Bauru-SP e Selviria-MS, a fim de adquirir informacdes que possibilitem a
formacao de pomares de sementes melhoradas visando a qualidade da madeira. Aos
31 anos de idade, analisou-se os caracteres altura total (ALT), diametro médio da copa
(DMC), diametro na altura do peito (DAP), forma do fuste (FOR), densidade basica da
madeira (DBM), relacédo cerne/alburno (RC/Ab) e sobrevivéncia (SOB). Utilizou-se o
procedimento REML/BLUP via metodologia dos modelos lineares mistos para estimar
0S componentes de variancia, 0s parametros genéticos e as estimativas de
correlagfes genéticas entre os caracteres. Para as analises de divergéncia genética
foi utilizado o programa Genes. Os testes de progénies de ambas as populacdes
apresentaram variacdo genética. Os caracteres referentes a qualidade de madeira
(DBM e RC/Ab) foram os que apresentaram maiores herdabilidades, com cerca de
0,80 e coeficiente de variacao genética (16,57% a 70,10%). As correlacdes genéticas
mostraram diferentes resultados em ambas as populacdes, com Selviria sendo a
populacdo com maiores correlagbes positivas significativas, permitindo o uso de
selecéo direta e indireta tanto para os caracteres de crescimento quanto para os de
qualidade de madeira. Nas andlises de dissimilaridade a populacéo de Selviria foi a
gue apresentou mais agrupamentos (12), sugerindo maior diferenciacdo genética
entre suas progénies. A predigao de ganho, com intensidade de selegéo de 30% das
progénies, propiciou ganhos com cerca de 11% para a DBM em ambas as populacdes
e ganhos de 53% para a RC/Ab para populacao de Bauru e 32,10% para a populacao
de Selviria. A razédo sexual foi préxima ao esperado na natureza (13:12) e o tamanho
efetivo apresentou cerca de 50% dos individuos dos testes de progénies de ambas as
populacdes contribuiram nesse evento reprodutivo. Dessa forma, € possivel
transformar os dois testes de progénies em futuro pomar de sementes visando
gualidade da madeira e conservacéao ex situ a longo prazo.

Palavras-chave: Pomar de sementes. Variacdo genética. Tamanho efetivo.



ABSTRACT

Anthropic actions in the Cerrado biome led to disturbances of its ecosystem and the
fragmentation of forests, putting the species Myracrodruon urundeuva at risk of
extinction. The objective of the study was to evaluate the silvicultural traits to estimate
the genetic parameters in the germplasm banks from natural populations in Bauru-SP
and Selviria-MS, in order to acquire information that allows the formation of improved
seed orchards aiming at the quality of the wood. At 31 years of age, the characters
total height (ALT), average crown diameter (DMC), diameter at chest height (DAP),
stem shape (FOR), basic wood density (DBM), ratio heartwood / sapwood (RC / Ab)
and survival (SOB). The REML / BLUP procedure was used via mixed linear models
methodology to estimate the components of variance, genetic parameters and
estimates of genetic correlations between the characters. For the genetic divergence
analyzes, the Genes program was used. The progeny tests of both populations
showed genetic variation. The characters referring to wood quality (DBM and RC / Ab)
were those with the highest heritability, with about 0,80 and coefficient of genetic
variation (16,57% to 70,10%). The genetic correlations showed different results in both
populations, with Selviria being the population with the highest significant positive
correlations, allowing the use of direct and indirect selection for both growth and wood
quality characters. In the dissimilarity analyzes, the Selviria population was the one
with the most clusters (12), suggesting greater genetic differentiation between their
progenies. The prediction of gain, with selection intensity of 30% of the progenies,
provided gains of about 11% for the DBM in both populations and gains of 53% for the
RC / Ab for the population of Bauru and 32,10% for the population. Selviria population.
The sex ratio was close to what was expected in nature (13: 19) and the effective size
presented about 50% of the individuals in the progeny tests of both populations
contributed to this reproductive event. In this way, it is possible to transform the two
progeny tests into a future seed orchard, aiming at wood quality and long term ex situ
conservation.

Keywords: Seed orchard. Genetic variation. Effective size.
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1 INTRODUCAO

O Brasil é o pais com a maior diversidade de espécies arboreas no mundo,
com cerca de 8.715 espécies, correspondendo a 14,5% de um total de 60.065
espécies registradas. Porém, quase 50% (4.333) dessas espécies sao endémicas no
pais (BEECH et al., 2017). Uma destas espécies é a M. urundeuva, sendo restrita as
florestas da Ameérica do Sul.

Ressalta-se também que o estado de conservacdo dessa espécie e da
maioria das espécies € desconhecido, uma vez que 0s intensos desmatamentos
provocam a fragmentacao das florestas e isso gera duvidas quanto a resisténcia e/ou
resiliéncia de tais fragmentos frente a distdrbios, além da manutencdo da
biodiversidade local e regional, e a capacidade de manutencéo do estoque de carbono
existente na vegetacao e nos solos.

Nesse sentido, a manutencdo dos poucos fragmentos e a recuperacao de
areas degradadas, representa um grande desafio ambiental. Um dos principais
problemas € a insuficiente producdo de mudas com alta qualidade genética o que
pode acarretar insucesso de projetos de reflorestamento com espécies nativas
(RIBAS; KAGEYAMA, 2006). Em vista dessa situacdo, na Fazenda de Ensino,
Pesquisa e Extensdo da Faculdade de Engenharia de llha Solteira/lUNESP, por
exemplo, possui varios testes de progénies visando a conservacao e formacédo de
pomares de sementes. Estes plantios comecaram em 1986 e foram realizados
estudos com varias espécies, diversos tipos de delineamentos experimentais, e hoje
os individuos ja estdo estabelecidos e os desbastes ja estdo sendo feitos, conforme a
liberacdo de autorizacdo destes cortes com instituicbes governamentais, para
tornarem Pomares de Sementes (MORAES et al., 2006).

Assim, é possivel estabelecer estudos sobre seu crescimento, adaptacao e
producao, através das andlises genéticas com o passar dos anos. Quando o teste ja
esta estabilizado na éarea, faz a selecdo dos melhores gendtipos, e em seguida, 0
desbaste dos piores individuos, evitando a contaminacdo genética nas sementes
produzidas (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).
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2 OBJETIVOS

O objetivo geral do projeto de pesquisa foi estudar o crescimento, a adaptacao
e a qualidade da madeira em duas populagbes de Myracrodruon urundeuva,
originadas de areas de transicdo entre os biomas Mata Atlantica e Cerrado e com

grande perturbacao antropica.
Para tanto, tiveram os seguintes objetivos especificos:

a) avaliar a variacdo genética para os caracteres relacionados ao crescimento
(altura, o diametro médio de copas e o diametro a altura do peito)
adaptativos (forma do fuste, sobrevivéncia e sexagem) e qualidade da
madeira (densidade béasica da madeira e relacao cerne/alburno);

b) verificar, com base nos caracteres quantitativos a distancia genética entre as

populacdes de M. urundeuva em estudo;

c) transformar o teste de progénies em um pomar de sementes por mudas para
a disponibilizacdo de sementes melhoradas geneticamente para programas de
reflorestamento e melhoramento genético visando a qualidade de madeira.
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3 REVISAO DE LITERATURA

3.1 AHISTORIA DA MYRACRODRUON URUNDEUVA Fr. All. NO BRASIL

A Histéria do Brasil esta diretamente relacionando a ocupacéao e as atividades
econdmicas desenvolvidas ao longo do tempo em seu territorio. Tal relacdo pode ser
verificada na escolha do nome pétrio originado da arvore Caesalpinia Echinata Lam
(LORENZI, 1992), conhecida popularmente como “Pau-Brasil” e cuja a atividade

extrativista foi o primeiro ciclo econdmico no pais.

Desde entdo, o pais passou por novos ciclos produtivos, tais como: cana-de-
acucar, café, borracha, ouro e pecuaria (BACHA, 2012; MIZUMOTO, 2009), contudo,
0 extrativismo de espécies arbolreas, principalmente com a finalidade da madeira,
sempre acompanhou as demais atividades, sendo utilizado o trabalho escravo, em um
primeiro momento com os indigenas que aqui estavam, e, posteriormente, a mao-de-
obra de negros trazidos da Africa. (PRADO JUNIOR, 2008).

A crescente expansao agricola dos ciclos produtivos brasileiros e a ocupacao
de terras sem planejamento também intensificaram o desmatamento e a
fragmentacdo da vegetacdo (AUKAR, 2006; GAINO, 2009). De acordo com Santos
(2008) e Viegas (2009), a fragmentacao é resultante da acao antrépica que gera a

reducado do habitat natural.

Atualmente, observa-se nos biomas, principalmente uma rede de vegetacao
fragmentada descontinua, circundada por pastagem e outras culturas (FERES, 2009).
Segundo Moraes et. al (2012), no estado de Sdo Paulo as espécies nativas sao
escassas, sendo encontradas apenas em pequenas reservas legais e em areas do

governo estadual.

De acordo com Moraes et. al (2005), a distribuicdo da espécie neste estado é
em forma de manchas, portanto, do tipo agrupado, sendo sua populagéo inferior a 100
individuos. Segundo os autores, essas manchas provavelmente sao resultados da
dispersdo de sementes proximas as arvores matrizes, gerando uma estruturacéo

genética espacial intrapopulacional.
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A reducado do tamanho populacional e da variabilidade genética entre e dentro
das espécies de populacbes é caracterizado, segundo Aukar et. al, 2006, pela
expanséo populacional e a utilizacdo de forma irregular de recursos naturais e do

extrativismo vegetal.

Com a integracao, ao longo dos séculos, dos habitos e costumes do indigena
gue aqui estava, do europeu que aqui chegou e do africano que para ca foi trazido,
tem-se 0 nascimento da cultura brasileira como a conhecemos e que serve de base
também para a construcdo do nosso cotidiano. (HOLANDA, 1995). Heller (1970)
conceitua o cotidiano como sendo a vida do préprio homem. Desta forma, o cotidiano
do povo brasileiro é oriundo da época, da geracao e da historia.

De acordo com Rodrigues (2013), a degradacgao dos recursos naturais, como a
agua, o solo e as espécies vegetais, é cultural, sendo tdo antiga quanto a existéncia
humana, e a tem aumentado a medida que o homem desenvolve-se. Segundo Santos
(2008) a relagéo entre a natureza e o homem é permitido pelo conjunto de meios

instrumentais e sociais com 0s quais 0 homem vive.

A cultura do extrativismo, acarretou na ameaca de extincdo de espécies da flora
brasileira.

Art. 3° Entende-se por espécies: - ameagadas de extingdo: aquelas com alto

risco de desaparecimento da natureza em futuro proximo, assim reconhecida

pelo Ministério do Meio Ambiente, com base em documentagéo cientifica
disponivel [...] (BRASIL, 2008, p. 1)

Dentre as espécies ameacgadas, esta a “Myracrodruon urundeuva” conhecida
popularmente como aroeira. De acordo com Melo (1991), a espécie €, principalmente
explorada, pela qualidade de madeira, com alta caracteristica de durabilidade e

resisténcias.

Segundo Ribeiro (1989), citado por Melo (1991) e pela Embrapa Cerrados, no
municipio de Planaltina, Distrito Federal, no posto fiscal da BR — 020, passavam em
média 45 caminhdes por dia transportando lascas de aroeira dos estados de Piaui,
Bahia, Goias e Tocantins. O autor, ao estimar a quantidade de madeira transportada,
verificou que seria necessaria um total de 6.000 arvores cortadas por dia para

abastecer tal rota.
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A exploragdo da madeira da “Myracrodruon urundeuva”, interfere no
ecossistema florestal, acarretando no desequilibrio do sistema ao reduzir o nimero
de individuos daquela populacdo, ameacando assim a sua sustentabilidade e
alterando sua carga génica.

As praticas de conservagcdo e de manejo de reposicdo desta espécie, pode
reverter o quadro de diminuicdo no tamanho da populacdo e seus danos nNos recursos
genéticos vegetais (AUKAR et al., 2006).

3.1.1 Myracrodruon urundeuva fr. All. - caracteristicas

De acordo com o sistema de classificacado de Cronquist (1981) a taxonomia da
Myracrodruon urundeuva Fr. All. Fr. All. pertence a hierarquia: Divisdo: Magnoliophyta,
angiosperma; Classe: Magnoliopsida, dicotiledénea; Ordem: Sapindales; Familia:
Anacardiaceae; Espécie: Myracrodruon urundeuva Fr. All.

A espécie M. Urundeuva é conhecida popularmente como aroeira, aroeira do
sertdo, aroeira preta, aroeira da serra, urundeulva, dentre outros (LORENZI, 2002). O
género Myracrodruon, foi descrito, inicialmente, em 1862, pelo Freire Allemao,

levando suas iniciais até os dias atuais (SANTIN, 1989).

A familia Anacardiaceae, caracterizada também por possuir madeira de boa
qualidade, assim como a espécie Astronium fraxinifolium, vulgarmente conhecida
como Gongalo Alves e, cujas caracteristicas de madeira sdo similares ao género
Myracrodruon (SOUZA; LORENZI, 2005).

Outras espécies arboreas sdo conhecidas vulgarmente por aroeira, como por
exemplo a “aroeira branca” Lithraea molleoides cuja principal utilidade também e a
madeira, a “aroeira vermelha” Schinus terebinthifolius e a “aroeira salsa” Schinus
molle, utilizadas como plantas ornamentais (SOUZA, LORENZI, 2005).

s 7

A aroeira, M. Urundeuva, é restrita a América do Sul, € encontrada na
Argentina, Bolivia, Brasil e Paraguai. No Brasil, possui ampla distribuicdo, sendo
encontrada principalmente nas regides nordeste, sudeste, centro oeste e do rio grade

do sul, pertencendo assim aos estados do Maranhdo, Piaui, Ceara, Rio Grande do
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Norte, Paraiba, Pernambuco, Sergipe, Bahia, Minas Gerais, Espirito Santo, Rio de
Janeiro e Sdo Paulo (LORENZI, 2002; MELO, 1991; SANTIN, 1989).

A espécie ocorre em ambiente secos, pedregoso e rochosos (LORENZI, 2002;
SANTIN, 1989), ocupando os biomas da caatinga, cerrado, amazobnia, pantanal e
mata atlantica e englobando diferentes formagdes florestais, como floresta decidual
semidecidual, floresta estacional decidual, cerrado, cerraddo, caatinga chaco,
pantanal mato-grossense (CARVALHO, 1994).

De acordo com Lorenzi (2002) e Gaino (2009), a M. Urundeuva, € uma planta
decidua, heliofita e xerdfita. Sua fenologia é bem explicada, com seu florescimento e
sua frutificacdo ocorrendo nos meses mais frios do ano, e sua brotagcdo nos meses

mais quentes.

A espécie possui caracteristicas morfolégicas bem definidas, sendo uma
espécie arborea com variacdo de altura entre 6 a 25 metros, com diametro a altura do
peito (DAP) variando entre 30 e 60 centimetros, dependendo da regido e das
condi¢cdes ambientais (LORENZI, 2002; SANT ANA, 2017).

E uma espécie considerada dioica, ou seja, possui 0s dois sexos na mesma
planta (SANTIN, LEITAO FILHO, 1991; SANT ANA, 2017), porém podem ser
encontradas apenas com um sexo por planta, monoica e também podem conter flores
dioicas juntamente com flores hermafrodita (CARVALHO, 1994).

As espécies arboreas que apresentam dioecismo, permite a associacdo e a
ocorréncia com outras espécies, acarretando em area mais heterogéneas, verifica-se
na espécie da Myracrodruon urundeuva (TUNG et al., 2011), na Araucaria angustifolia
(SEBBEN et al., 2001) e no Genipa americana L. (MANOEL et al., 2014).

Segundo Lorenzi (2002) e Sant’ana (2017), as inflorescéncias sdo do tipo
paniculada terminais, com flores de coloracdo amarela, sendo a floracéo variada em
cada estado: no estado de Pernambuco em janeiro, no do Ceara entre marco e abril,
no de Minas Gerais entre maio e julho e no de S&o Paulo entre julho e agosto
(CANUTO, 2009). A polinizacdo é cruzada, realizada por insetos pequenos,
principalmente, pelas abelhas (SANT ANA, 2017).
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Os frutos sado aquénios com as sépalas persistentes, sendo a sua dispersao
realizada por passaros (LORENZI, 2002). De acordo com Gaino (2009), as sementes
séo globosas e Unicas, com tegumento membranaceo e com a presenca de epicarpo
castanho escuro, do mesocarpo castanho e auséncia de endosperma. As sementes
apresentam dorméncia embrionaria e um comportamento ortodoxo (MEDEIROS,
1996) e as folhas sdo compostas e alternadas (SANTINI, 1989).

A madeira de M. urundeuva € conhecida pela durabilidade e resisténcia,
decorrentes de caracteristicas mecanicas e quimicas (presenca de alcoois, fendis,
etc). As arvores desta espécie possuem reconhecido valor econémico e dentre as
diversas aplicacOes, pode-se citar a utilizacdo da madeira para confecgéo de esteios,
postes moirdes, dormentes, mas como também suas flores na apicultura, as folhas
maduras na alimentacédo do gado, do cerne é extraido tanino utilizado em curtume e

a casca tem propriedades balsamicas (CARVALHO, 1994).

A é&rvore também € utilizada como ornamental e para reflorestamentos
ambientais (RIZZINI, 1971; SANTIN, LEITAO FILHO, 1991; LORENZI, 1992;
CARVALHO, 1994). A madeira da M. urundeuva é registrada no Instituto de Pesquisa
Tecnoldgicas (IPT) de Sao Paulo, como “duravel”’, ou seja, apresenta durabilidade
secular. Sua excelente qualidade faz da Myracrodruon urundeuva uma raridade em
madeira, 0 que torna cada vez mais rapida sua devastacdo em todo pais (RIBEIRO,
1989). Poér a espécie possuir grande valor econdmico, é oportuno realizar estudos

sobre a contribuicdo ambiental e genética na qualidade de madeira.

Além da madeira, outra questdo econdmica importante é demanda por
sementes de espécies nativas crescente para varias finalidades como recuperacéo de
areas degradadas, recomposicdo de reserva legal e area de preservacao permanente
e sistemas produtivos como sistema convencional (homogéneo), silvipastoril ou
agroflorestal (FREITAS et al., 2005). Para esses sistemas também faltam ainda
informacdes de manejo (diametro minimo de corte), intensidade de corte e ciclo de
corte (SEBBENN et al.,, 2008; LACERDA et al., 2013), silvicultura (adubacéao,
espacamento) e de material genético melhorado, que proporcionam maiores ganhos
na producao, tendo vista a producgéo integrada com agéo de preservacédo da estrutura

natural da populagéo.



20

Nesse sentido, o presente estudo visou contribuir, tanto para os
conhecimentos cientificos de carater genético para a conservacao e manutencao de
populacdes dos testes de progénies da Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensao
(FEPE), da Faculdade de Engenharia de llha Solteira (FEIS/UNESP) quanto no
desenvolvimento de pesquisas de espécies que apresentam grandes potenciais
econdbmicos e que fazem parte da lista de espécies ameacadas de extingao
(CNCFlora, 2017).

3.1.2 Conservacao ex situ e parametros genéticos

A implantacdo de programas genéticos tem como objetivo subsidiar os
programas de melhoramento genético ou os de conservagdo genética, a fim de
garantir melhores condi¢cdes de recursos genéticos para a geracao presente e futura
(NASS, 2001).

A expansao agricola, juntamente com a ocupacao inadequada do uso do solo,
acarretou na extincao de espécies florestais e na fragmentacao de areas naturais. Por
isso, faz-se necessario o estudo de genética de populacdes dessas espécies com 0
objetivo de tracar estratégias de conservacdo e melhoramento genético (CANUTO,
2009).

As espécies arboreas sdo a base para as areas naturais e contem a diversidade
genética necessaria para garantir material genético para adaptacdo, evolucédo e
sobrevivéncia das espécies por um longo periodo, principalmente em condicbes
ambientais atipicas (CANUTO, 2009).

Entende-se como conservacgao ex situ de germoplasma vegetal a conservagao
da espécie fora do seu ambiente original e da comunidade a que pertence
(SANT'ANA, 2017; CANUTO, 2009; NASS, 2001). Essa manutencdo € devida,

principalmente, pela a¢do antropica.

A conservagdo ex — situ da variabilidade genética das espécies florestais, é
uma forma de garantir a sobrevivéncia das espécies que sofreram com a interferéncia
antropica, ou seja, com a fragmentacdo florestal. Assim, é possivel conservar
amostras representativas de populagdes para que sejam estudas e posteriormente

possam fomentar os programas de conservagdo e melhoramento genético.
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A técnica pode ser empregada de diversas formas, como em areas exclusivas
de determinadas espécies ou em areas consorciadas (AUKAR, 2006; CANUTO,
2009). Contudo, como verificou Cambuim (2013), faz-se necessario entender como
as espécies florestais interagem entre sim, ndo acarretando a reducao da variabilidade

genética.

De acordo com Canuto (2009) e Guerra (2008), o Instituto florestal de S&o
Paulo juntamente com a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria, criou o
Programa de Conservacéo dos Recursos Genéticos De Esséncias Vegetais, em 1979,
com a finalidade de realizar a conservacdo genética dos germoplasmas

remanescentes.

Outros programas e pesquisas foram realizadas nesse sentido, dentre eles o
estudo da conservacdo genética da Myracrodruon urundeuva, em 1987, em que
coletou-se semente desta espécie em seis locais diferentes, pertencentes as regides
centro-oeste, sudeste e nordeste do Brasil e, posteriormente, instalaram-se nove
testes de progénies de M. urundeuva na fazenda de ensino, pesquisa e extensao da

FEIS/UNESP, representando as populacdes remanescentes da espécie.

As populacdes matrizes das espécies arbdreas permitem a criacdo da
populacdo base, que por sua vez, permite a realizacdo dos testes de progénie das
area de coleta de semente e de producédo de semente. As areas destinadas ao teste
de progénie sdo utilizadas tanto para estimar parametros genéticos, quanto para
selecionar individuos, ao avaliar a natureza da variancia genética existente,
quantificando os ganhos e observando os melhores genétipos (AUKAR, 2006;
MORAES et al., 2010; CANUTO, 2009).

Os testes de progénie permite o estudo da interacdo gendtipo x ambiente e
permite analisar como os diferentes materiais genéticos interagem em diferentes
ambientes, fomentando os programas de conservacao das espécies (MORAES et al.,
2012). Para isso, podem ser analisados os parametros genéticos e os caracteres

silviculturais das espécies.

Assim, é possivel estabelecer estudos sobre sua adaptacdo e produgéo,
através das analises genéticas com o passar dos anos. Quando o teste ja esta

estabilizado na area, faz a selecéo dos melhores genotipos, e em seguida, o desbaste



22

dos piores individuos, evitando a contaminacdo genética nas sementes produzidas
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

3.1.3 Caracteres silviculturais

A qualidade da madeira esta relacionada a sua genética, sendo analisadas
como parametro a correlacao genotipica e fenotipica (MORAES, 1987).

As correlacdes genotipicas e fenotipicas em uma populacéo, é determinada
pela estimativa da variancia e da covariancia genética e ambiental (MORAES, 1987).
Assim, utilizasse caracteres silviculturais (DAP, altura total e diametro da copa) e
zoneamento ambiental.

Nesse sentido, a qualidade da madeira esta relacionada com a interacao do
genadtipo x ambiente. Segundo Moraes et. al (2012), essa interacdo permite estudar
como diferentes materiais genéticos se comportam em diferentes lugares. De acordo
com Moraes (1987), quando comparadas, as caracteristicas genéticas que possuem
alta herdabilidade sdo menos influenciadas que as caracteristicas de baixo
herdabilidade dentro de uma determinada populacéo.

Essa técnica influencia na conducéo da area plantada, uma vez que, atraves
do seu incremento, pode definir idade de corte, sendo influenciada pela espécie,
procedéncia, pelo ambiente e pela sua idade (RIBEIRO; FILHO, 1993). Para o célculo
da densidade basica, utilizasse um disco retirado do fuste, separando as a casca, 0
alburno e a cerne.

O Instituto de Pesquisas Tecnoldgicas - IPT (1985), as madeiras podem ser
classificadas de acordo com sua densidade basica como: baixa (valores menores ou
iguais a 0,50 g/cm?3), média (valores 0,51 e 0,72 g/cm3) e alta (valores acima de 0,73
g/cms3),

De acordo com Tung et al. (2011), a média da densidade basica encontrada
em um teste de progénie de M. urundeuva foi 0,78 g/cm3. Os mesmos valores foram
constatados por Oliveira (2015), em condi¢cdes de monodominancia da espécie. Lima
(2007) verificou valores de 0,69 g/cm3 em populagbes naturais dessa espécie.

Florsheim (1992) conferiu valores de 0,73 g/cm3 em popula¢cdes com 18 anos.
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4 MATERIAL E METODOS

4.1 AMOSTRAGEM E DESCRICAO DO EXPERIMENTO

Em fragmentos florestais, de duas areas de transicdo entre a Mata Atlantica
(Floresta Estacional Semidecidual) e o Cerrado, com forte degradacédo antropica, nos
municipios de Bauru-SP (22°18°'54” S e 49°03’'39"W - altitude de 526 m) e Selviria-
MS (20°22°02” S e 51°25'08” W — altitude 357 m), foram coletadas sementes em 28
arvores de polinizacao livre em 1986, de duas populacdes naturais de Myracrodruon
urundeuva, que passaram a ser denominadas de: POP-BAU e POP-SEL (Moraes et
al., 1992). A primeira sofreu perturbacdo antrépica devido as desmatamento, ja a
segunda devido a pecuaria da regido. A classificacdo climéatica de Koeppen para a
regido da POP-BAU é Aw (clima tropical com chuvas no verao), com precipitacao
anual de 1.331 mm e temperatura média anual de 22,6 °C (Centro de Pesquisa
Meteoroldgica e Climéticas Aplicadas a Agricultura — Cepagri, 2018). Nessa regido
predominam dois tipos de solos: Argissolos Vermelho-Amarelo e Latossolos
Vermelho-Amarelo (Rossi, 2017). Para a regido da POP-SEL o tipo climatico é Aw e
uma precipitacdo média anual de 1.309,4 mm e 24,8 °C de temperatura média anual
(Canal clima da Unesp Ilha Solteira — UNESP, 2018). O solo da regido € um Latossolo
Vermelho-Distroéfico tipico (Santos et al., 2013).

Dois testes de progénies de M. urundeuva foram instalados em dezembro de
1987, na Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo (FEPE), da Faculdade de
Engenharia de Ilha Solteira (FEIS/UNESP), localizada em Selviria-MS a partir das
sementes colhidas em 1986 nas populacdes: POP-BAU e POP-SEL. Em ambos os
testes utilizou-se o delineamento de blocos casualizados e o nimero de tratamentos
(progénies) foi de 28, com trés repeticdes e dez plantas por parcela na forma linear,
no espacamento de 3,0 x 3,0 metros. O plantio foi realizado de forma homogénea, ou
seja, sem a presenca de outras espécies arboreas nos testes.

Aos trinta e um anos e dois meses apos a instalacédo dos testes de progénies,
os individuos foram avaliados. Verificou-se 20% de falhas no estande. As falhas
deram-se em razéo de fatores naturais. Assim, com base na selecéo realizada com o
indice multi-efeitos, foram desbastados 20% dos individuos, totalizando a reducéo de
40% dos individuos iniciais. Nesse sentido, as parcelas antes constituidas por 10

plantas passaram a ter no maximo 6 plantas (Anexo A).
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4.2  AVALIACAO DE CARACTERES SILVICULTURAIS

A fim de determinar as melhores progénies e procedéncias foram avaliados
caracteres relacionados ao crescimento: i) Altura (ALT, m), ii) Diametro a altura do
peito (DAP, cm) e i) Diametro médio da copa (DMC, m), em que:

DMCZ(Ll + LZ)/Z, sendo I-1: leitura na linha e I—2: leitura na entrelinha; e de

adaptacao: i) Sobrevivéncia (SOB, %): sera atribuido 1 para a presenca da plantae 0
para a sua auséncia, ii) Forma do fuste (FOR): com base em uma escala de notas

(Figuras 1 e 2). Essa escala varia de 1 a 5, tanto para bifurcacéo (B) como para retidao

(R), sendo que a nota final foi dada, com base na expressao: FT = (B + R)/2_

Figura 1 - Escala de notas para Bifurcacéo, considerando um fuste de 3,90 m: 1:
Bifurcacdo abaixo de 1,30 m, com diametro igual ao fuste principal; 2: Bifurcacéo
acima de 1,30 m, com diametro igual ao fuste principal; 3: Bifurcagcéo abaixo de 1,30
m, com diametro inferior ao fuste principal; 4: Bifurcacdo acima de 1,30 m, com

diametro inferior ao fuste principal; 5: Sem bifurcacao.

Fonte: Préprio autor.
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Figura 2 - Escala de notas para Retiddo, considerando um fuste de 3,90 m: 1:
Tortuosidade acentuada em toda extensao; 2: Tortuosidade acentuada abaixo de 1,30
m; 3: Tortuosidade acentuada acima de 1,30 m; 4: Leve tortuosidade em toda

extensao; 5: Sem tortuosidade.

Fonte: Préprio autor.

4.3 CARACTERIZACAO DA QUALIDADE DA MADEIRA

ApoOs a selecdo realizada com o indice multi-efeitos, foram desbastados 20%
dos individuos. Posteriormente, foram realizadas a quantificacdo da densidade basica
da madeira (DBM) e da relagcdo cerne/alburno (RC/Ab). Das arvores abatidas, foram
retirados discos do tronco das arvores nas posi¢cées da base, do DAP (1,30m) e da
altura comercial (topo) e medidos com o auxilio da régua os diametros com casca,
sem casca e cerne (Figura 3). Com estes resultados foram possiveis aplicar as

seguintes equacoes:

Dsc = Dih—Div
2
Deh — Dev
Dcc = —

_C1-C2



26

Figura 3 - Dsc: diametro sem casca (cor amarelo); Dih: diametro interno horizontal;
Div: didmetro interno vertical. Dcc: didametro com casca (cor vermelha); Deh: diametro
externo horizontal; Dev: diametro externo vertical. C: cerne total (cor azul); C1:

didmetro horizontal; C2: diametro vertical.

Fonte: Préprio autor.

Os procedimentos utilizados para determinacao da relagéo cerne/ alburno da
base (RC/Ab) estdo de acordo com a metodologia descrita por Evangelista (2007).
Inicialmente identificou-se, em cada disco, a regido limite entre cerne e alburno,
observando-se a alteracdo na cor. De uma extremidade a outra de cada disco,
tracaram-se duas retas perpendiculares, passando pelo centro da medula (Figura 3).
Foram feitas as medi¢des do didametro total e do diametro do cerne com uma régua.
A relacéo cerne/ alburno da base (RC/ADb) foi calculada pela formula:

RC/Ab = 2
~(p?-D?)

em que: Dc é o didametro do cerne (cm) e D € o didmetro do disco sem casca
(cm).

Como a Myracrodruon urundeuva é uma espécie de crescimento lento,
sucessao tardia, muitas progénies apresentaram pouco alburno nos discos da regido
do DAP e da altura comercial (topo), desse modo a relacdo cerne/alburno foi
praticamente nula. Desse modo, optou-se por realizar as andlises estatisticas e de

parametros genéticos apenas com os discos da regido da base.

Para a determinacdo da densidade basica da madeira foi utilizado o método
adaptado de Foelkel et al. (1971). Os discos foram identificados (figura 4a) e apés
medi¢cbes em laboratorio foram colocados em tanques com agua para saturacéo até
ficarem totalmente submersos para determinacao do peso imerso (Pi) de cada disco

em balanca hidrostatica (figura 4b); apds retirar o excesso de agua do disco, foi
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determinado o peso umido (Pu) (figura 4c); os discos foram colocados em estufa a
temperatura 103°C +- 2°C, por 30 dias, até secarem totalmente para determinar o
peso seco (Ps) (figura 4d). Assim, determinou-se a densidade basica da madeira
(DBM), em g.cm3, conforme a expresséo:

o

S

DBM =

o]

Figura 4 - a) Discos identificados; b) Amostras Submersas; c) Determinacdo do peso

umido; d) Secagem dos discos.

Fonte: Préprio autor.

4.4 ESTIMATIVA DE COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS
GENETICOS

O procedimento REML/BLUP (maxima verossimilhanca restrita/melhor
predicéo linear ndo viciada), via metodologia dos modelos lineares mistos, foi utilizado
nas analises individuais para as estimativas dos componentes de variancia e dos
parametros genéticos de cada um dos caracteres avaliados nos testes de progénies.
Para obtencdo dessas estimativas foi empregado o programa de computador
SELEGEN: conforme o modelo estatistico modelo 93, modelo 110 e 112 (s = 0,2)
(Resende 2016; Resende, 2007“a” e “b”).
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y=Xr+Za+Wp +e
emquey,r, a, p e e sao os vetores de dados, repeticdo, genéticos, parcelas e de
erros. As matrizes de incidéncia dos referidos efeitos séo as letras: X, Z e W (Resende,
2007Db).
Para a analise conjunta foi utilizado o modelo 5 (Resende 2016; Resende, 2007“a” e
“b”).
y=Xr+Za+Wp +Ts +e,

em que y é o vetor de dados, r € o0 vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como
fixos) somados a média geral, a € o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais
(assumidos como aleatérios), p € o vetor dos efeitos de parcela (assumidos como
aleatorios), s é vetor dos efeitos de populagdo ou procedéncia (aleatérios) e e é 0
vetor de erros ou residuos (aleatdrios). As letras mailsculas representam as matrizes
de incidéncia para os referidos efeitos.

A partir desse modelo foram estimados os seguintes parametros genéticos e

~2 ~2
estatisticos: variancias: genética aditiva ( cja), ambiental entre parcelas ( GC),genética

A2 )
entre populagdes (U"), residual (ambiental+n&o aditiva) (GE) e fenotipica individual (

A

A2 2
of ); herdabilidades: individual dos efeitos aditivos (ha), individual ajustada para os

A A

2 2 2
efeitos de parcela (haj ), média de progénies (hm) e aditiva dentro de parcela (had ); faa

A

2
acuracia; coeficientes de determinacédo: dos efeitos de parcelas (C P); coeficientes de

variacdo: genética aditiva individual (CVgi ), genotipica entre progénies (CVgp ), relativa

(CVr) e experimental (CVe ); M média geral; LRT (teste da raz&o de verossimilhanca).

Adicionalmente obteve-se as estimativas de correlacfes e genéticas (rg) entre
os caracteres a partir do “modelo 102” (Resende, 2007b). Para estimar a significancia

de rgusou-se o teste-t conforme a seguinte expressao:

Em que: rq é correlagdo genética e n-1 & o grau de liberdade do residuo da

analise conjunta entre as variaveis.
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Para os caracteres ALT, DAP, DBM, DMC, FOR e RC/Ab foram feitos analise
de divergéncia genética utilizando a metodologia da distancia generalizada de
Mahalanobis como medida de dissimilaridade, a partir da qual se realizou o
agrupamento dos diferentes genétipos por meio do método hierarquico UPGMA e de
otimizacao proposto por Tocher. A partir do método UPGMA fez-se a validacdo dos
agrupamentos, determinada pelo coeficiente de correlacéo cofenético, de acordo com
Sokal e Rohlf (1962). A significancia deste coeficiente foi calculado pelo teste de
Mantel com 10.000 permuta¢cdes (MANTEL, 1967) e o ponto de corte foi definido pelo
método de Mojena (1977). A contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia
genética foi determinada utilizando o critério proposto por Singh (1981). Essas
andlises genético-estatisticas foram realizadas com o auxilio do software GENES
(CRUZ, 2008).

4.5 ANALISES DE REGRESSAO

Conforme mencionado anteriormente, 20% dos individuos foram cortados de
ambos os testes de progénies de Myracrodruon urundeuva. Para realizar as andlises
estatisticas dos parametros genéticos, foram estimados os caracteres das arvores
abatidas a partir de andlises de regressdo, usando o Programa R (R CORE
DEVELOPMENT TEAM, 2013), descrito no anexo.

3.6 SEXAGEM E TAMANHO EFETIVO

A sexagem das arvores foi feita a partir da identificacdo visual das flores
masculinas e femininas, com auxilio de um bin6culo para visualizar as flores, e 0 sexo
de cada arvore foi identificado no croqui. A partir destas informacdes foi possivel
estimar a razao sexual (r) definida conforme a equacéao:

ro,

iNf +N,, )

Em que: Nf e Nm correspondem ao numero total de plantas com florescimento
feminino e masculino da populacéo, respectivamente.

A significancia da razdo sexual entre as arvores de M. urundeuva com
florescimento masculino e feminino foi obtida com base no teste-G, utilizando-se o
Programa R (R CORE DEVELOPMENT TEAM, 2013), descrito em SANT’ANA (2017).
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Assim, para examinar se a razdo sexual foi significativamente diferente de 0,5, a
mesma foi classificada como igual quando n&o difere significativamente de 0,5;
tendenciosa-masculina quando for significativamente >0,5, e tendenciosa-feminina
qguando for significativamente.

Para estimar o tamanho efetivo populacional (Ne) para espécies dioicas foi
utilizado o método descrito por Vencovsky et al. (2012), conforme a equacéao abaixo,
quando ndo ha controle de gametas (RS):

_A

Ne
D5

em que: t=N;+N,_,, sendo Nf e Nm o numero total de plantas com

florescimento feminino e masculino da populacéo, respectivamente, e
D, = 1, (1—u)t—1+ @+v)-1

Cr(l-r) F M
em que: 1-r= N, 'u=i(O<u<1)'v—ﬂ(0<v<1)'FeM
e T O T E Ry O

correspondem ao numero de plantas com florescimento feminino (F) e florescimento

masculino (M), que efetivamente participam do evento reprodutivo.
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5 RESULTADO E DISCUSSAO

5.1 CARACTERES DE CRESCIMENTO

A taxa de sobrevivéncia aos 31 anos de idade foi de 80% para a populacao de
Bauru-SP e 76% para a populagdo de Selviria-MS. Martins et al. (2018) avaliaram
populacdes de M. urundeuva de 5 procedéncias distintas no Instituto Florestal de Sao
Paulo (IFSP), na Estacédo Experimental de Pederneiras, Sao Paulo, verificando uma
média de sobrevivéncia também aos 31 anos de idade de 71%. Dessa forma, os testes
de progénies apresentaram boa adaptacéo no local de estudo.

O teste de razao de verossimilhanca (LTR) das progénies das duas populagdes
s6 apresentaram diferencas significativas para os caracteres densidade béasica da
madeira e relacdo cerne/alburno (Tabelas 1 e 2), sugerindo que as progénies de
ambas as populacéo apresentam variabilidade genética apenas para a qualidade da
madeira. Na literatura, Martins et al. (2018) observaram que para a espécie
Myracrodruon urundeuva aos 31 anos de idade, apresentou diferenca significativa
para altura e DAP.

Para a populacao de Bauru-SP, a média da altura foi de 11,13 m, sendo a maior
altura de 19,60 m e a menor de 2,70 m. A média do DAP foi de 14,33 cm, sendo o
maior didmetro de 40,58 cm e o menor didametro de 3,66 cm. A média do DMC foi de
4,44 m, sendo o maior diametro de 9,7 m e o menor de 0,7 m. A populacédo de Selviria-
MS apresentou desenvolvimento semelhante, com média na altura de 11,00 m, sendo
a maior altura de 16,4 m e a menor de 2,40 m. A média do DAP foi de 14,19 cm, sendo
0 maior didmetro de 31,26 cm e o menor didmetro de 2,80 cm. A média do DMC foi
de 4,18 m, sendo o maior didametro de 8,5 m e o menor de 0,6 m. Aos 31 anos de
idade, Martins et al (2018), constataram uma média de altura de 11,93 m e de DAP
de 14,50 cm para a mesma espécie. Aguiar et al. (2019) também observaram
resultados semelhantes com a espécie Balfourodendron riedelianum, aos 32 anos de
idade, com médias de 15,99 m, 16,01 cm e 3,13 para altura, DAP e forma,
respectivamente. Portanto, os dados analisados estdo de acordo com a literatura,

mostrando o crescimento lento destas espécies nativas.
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A forma do fuste é a média das notas atribuidas para as caracteristicas de
retidao e de bifurcacdo. Quanto maior a média, maior a resisténcia da madeira e maior
facilidade de utilizacdo do fuste. A média da forma do fuste para a populacdo de
Bauru-SP foi de aproximadamente 2,36, ja para a populagéo de Selviria-MS, a média
foi de 2,20, o que corresponde a bifurcacdo acima de 1,30 m, com diametro igual ao
fuste principal e Tortuosidade acentuada abaixo de 1,30 m (Tabelas 1 e 2). Para as
duas populacdes a maior nota foi de 4,5.

A Tabela 3 apresenta a andlise conjunta entra as duas populacfes no teste de
progénies de M. urundeuva. E possivel observar que no houve diferencas pelo teste
da razédo de verossimilhanca (LRT) entre as progénies de ambas as popula¢cdes para
todos os caracteres avaliados, com excecdo da forma do fuste. Estas informacdes
podem ser confirmadas pela semelhanca entre os valores das médias de cada carater
para a populagédo de Bauru (mg), Selviria (m;) e a média (m,) considerando ambas
as populacdes. Consequentemente, o coeficiente de determinacdo dos efeitos de

populacdes foram baixo.
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Tabela 1 - Estimativas de parametros estatisticos e genéticos para os caracteres:
altura total das plantas (ALT), diametro a altura do peito (DAP), densidade basica da
madeira (DBM), didametro médio de copa (DMC), forma do fuste (FOR) e relagéo
cerne/alburno na base (RC/Ab)em um teste de progénies e procedéncias de

Myracrodruon urundeuva, instalado em Selviria-MS, aos 31 anos, para a populagcéao

de Bauru-SP.

Estimativas ALT DAP DBM DMC FOR RC/ADb
(m) (cm) (g cm?) (m)
h2 0,11#¥0,06 0,01#0,02 0,70+0,15 0,05x0,04 0,000,01 0,650,15
a
a2 0,1555 0,1443 0,1160 0,898  0,0973  0,0956
p
(2 0,33 0,04 0,81 0,18 0,02 0,81
m
e 0,5748 0,1941 0,8992 04244 0,509  0,9008
h2, 0,09 0,01 0,71 0,04 0,00 0,62
al
CVy (%) 8,89 2,10 16,57 8,77 1,67 70,10
CV,, (%) 4,45 1,46 8,29 4,39 0,84 35,05
CV, (%) 10,99 17,58 6,99 16,37 13,41 29,27
cv, 0,40 0,08 1,89 0,27 0,06 1,20
M 11,13 14,33 0,667 4,44 2,36 0,72
LRT(2) 1,297 0,011 24,49" 0,307 ors 23,44"

Nota: *significativo a 5%, com 1 grau de liberdade; " ndo significativo; h§ herdabilidade individual dos

efeitos aditivos; éscoeficiente de determinacédo dos efeitos de parcelas; hri herdabilidade da média

de progénies; g, acuracia; hazd herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgi coeficiente de variagéo
genética aditiva individual; CVgp coeficiente de variagdo genotipica entre progénies; CV, coeficiente

de variacéo experimental; CV, coeficiente de variag&o relativa; M média geral ; LRT: Teste da raz&o

de verossimilhanca; y2 qui-quadrado da deviance.
Fonte: Préprio autor.
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Tabela 2 - Estimativas de parametros estatisticos e genéticos para os caracteres:
altura total das plantas (ALT), diametro a altura do peito (DAP), densidade basica da
madeira (DBM), didametro médio de copa (DMC), forma do fuste (FOR) e relagéo
cerne/alburno na base (RC/Ab)em um teste de progénies e procedéncias de
Myracrodruonurundeuva, instalado em Selviria-MS, aos 31 anos, para a populacao de

Selviria-MS.

Estimativas ALT DAP DBM DMC FOR RC/Ab
(m) (cm) (g cm?) (m)
h2 0,11#¥0,07 0,01x0,02 0,80+0,15 0,12+0,07 0,03+0,04 0,58+0,15
a
é2 0,2071 0,1550 0,0824 0,1257 0,0941 0,1791
p
12 0,22 0,04 0,88 0,29 0,11 0,68
m
e 0,4743 0,1981 0,9372 0,5395 0,3365 0,8259
he, 0,11 0,01 0,80 0,10 0,03 0,62
al
CVyi (%) 7,89 3,12 17,74 9,98 4,91 53,67
CVy, (%) 3,94 1,56 8,87 4,99 2,46 26,83
CV, (%) 12,73 18,30 5,71 13,54 12,72 31,74
CV, 0,31 0,09 1,55 0,37 0,19 0,85
M 11,00 14,19 0,693 4,18 2,20 0,76
LRT(x2) 0,53 0,01 39,41" 0,93 0,09 11,29%

Nota: *significativo a 5%, com 1 grau de liberdade; " néo significativo; h§ herdabilidade individual dos

efeitos aditivos; (f;coeficiente de determinagéo dos efeitos de parcelas; h,i herdabilidade da média

A

de progénies; g, acuracia; hsd herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgi coeficiente de variagéo
genética aditiva individual; CVgp coeficiente de variagéo genotipica entre progénies; CV, coeficiente

de variacéo experimental; CV, coeficiente de variag&o relativa; M média geral ; LRT: Teste da raz&o

de verossimilhanga; ¢ qui-quadrado da deviance.
Fonte: Préprio autor.
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Tabela 3 - Estimativas de parametros estatisticos e genéticos para os caracteres:
altura total das plantas (ALT), diametro a altura do peito (DAP), densidade basica da
madeira (DBM), didametro médio de copa (DMC), forma do fuste (FOR) e relagéo
cerne/alburno na base (RC/Ab) em um teste de progénies e procedéncias de
Myracrodruon urundeuva, em Selviria-MS, aos 31 anos, envolvendo as populacéo de
Bauru-SP e Selviria-MS.

Estimativas ALT DAP DBM DMC FOR RC/Ab
(m) (cm) (g cm=) (m)
ﬁz 0,13+0,04 0,06+0,03 0,44+0,08 0,10+0,04 0,03+0,02 0,34+0,08
a
éz 0,0462 0,0199 0,1571 0,0353 0,0111 0,1243
p
C? 0,0024 0,0002 0,0161 0,0109 0,0261 0,0005
CVgi (%) 7,33 9,25 5,39 9,32 6,08 23,38
CVy, (%) 3,66 4,63 2,70 4,66 3,04 11,69
CVe (%) 9,22 12,74 9,43 11,69 10,06 37,06
CVr 0,80 0,73 0,57 0,80 0,60 0,63
mg 11,13 14,33 0,667 4,44 2,36 0,72
mg 11,00 14,19 0,693 4,18 2,20 0,76
My 11,08 14,26 0,680 4,30 2,28 0,74
LRT (XZ) Ons Ons 0,46ns 1’42ns 8,22** OnS

Nota: **significativo a 1%, com 1 grau de liberdade; " ndo significativo; F\§ herdabilidade individual
total, no sentido restrito; (f; coeficiente de determinacgéo dos efeitos de parcelas; C? coeficiente de
determinacdo dos efeitos de populagdes; CVgi coeficiente de variagdo genética aditiva individual;
CVgID coeficiente de variagdo genotipica entre progénies; CV, coeficiente de variacdo experimental;

CV, coeficiente de variacdo relativa; my: média geral da populagdo de Bauru; ms: média geral da
populagéo de Selviria; m,média geral; LRT: Teste da razéo de verossimilhanga; %2 qui-quadrado da

deviance, para o efeito de populagdes.
Fonte: Préprio autor.
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5.2 QUALIDADE DA MADEIRA

A densidade basica da madeira é influenciada por diversos fatores anatdémicos,
0 que a torna uma carateristica complexa, porém importante para as propriedades
fisicas e mecanicas, podendo variar entre espécies distintas, na mesma espécie ou
em diferentes regides da mesma arvore (FOELKEL et al., 1971). Esta afirmacéo
corrobora com o teste LTR que apresentou diferencas significativas entre as progénies
em ambos os testes de progénies.

Ambos os testes de progénies apresentaram médias aproximadas, com 0,667
g.cm3e 0,693 g.cm= para POP Bauru e POP Selviria, respectivamente (Tabelas 1 e
2). Silva et al. (2017) encontraram maior DMB com 0,741 g.cm™ para a mesma
espécie. Tung et al. (2011) também observou valor maior com 0,750 g.cm™ para a
mesma espécie. Conforme a classificacdo do IPT (1956) as madeiras sao
consideradas de baixa densidade quando apresentam valor menor ou igual a 0,500
g.cm3; de densidade média, de 0,500 g.cm=a 0,720 g.cm3; e madeiras densas acima
de 0,720 g.cm=. De acordo com essa classificacdo a presente espécie Myracrodruon
urundeuva, possui madeira de densidade basica considerada de média a alta.

A relacdo cerne/alburno também foram semelhantes para ambas as
populacdes, com 0,72 para POP Bauru e 0,76 para POP Selviria. Conforme a
expressao utilizada para estimar esta relagcéo, a proporcéo ideal seria 0,33 (um terco).
No entanto, o presente trabalho obteve resultado maior que dois ter¢os, ou seja, muito
mais inferior que o ideal. Como a M. urundeuva apresenta crescimento lento, isto pode
interferir nesta relacdo, apresentando maior producdo de cerne do que o esperado.
Conforme Pereira et al. (2013), essa relacéo cerne/alburno é muito importante para a
definicdo do seu uso nos produtos finais, por exemplo, para a produgédo de carvao
vegetal, papel e celulose, desdobro, painéis e outros.

Com estas informacdes € possivel dizer que aos 31 anos a M. urundeuva ainda
nao atingiu a qualidade de madeira esperada, talvez o espacamento adotado ou o
plantio homogéneo (sO esta espécie) tenha interferido no crescimento e
desenvolvimento da madeira. E oportuno lembrar que n&o houve tratos culturais
intensos, como adubacdes frequentes, irrigacdo, controle de mato competicdo ou
pragas ao longo do experimento e sim apenas nos primeiros anos que foram feitos o

plantio.
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5.3 PARAMETROS GENETICOS

Foram analisados os parametros genéticos para as duas populacdes. De
acordo com Kageyama (1980), o coeficiente de variacdo genética é de suma
importancia para avaliar as estimativas de ganho genético. A presenca de
variabilidade genética pode ser confirmada e quantificada pelo coeficiente de variacéo
genética, que expressa a magnitude da variacdo genética em relagdo a natureza do
ambiente (Resende et al., 1991). No presente estudo, o coeficiente de variagao
genetica aditiva individual (CV;) foi expressivo com 8,89%, 2,10%, 16,57%, 8,77%,

1,67% e 70,10% para ALT, DAP, DBM, DMC, FOR e RC/Ab, respectivamente, na
populacdo de Bauru e 7,89%, 3,12%, 17,74%, 9,98%, 4,91% e 53,67% para ALT,
DAP, DBM, DMC, FOR e RC/Ab, respectivamente, na populacao de Selviria (Tabelas
le?2).

Verificou-se, na literatura para espécies nativas, que o coeficiente de variacdo

genética aditiva individual (CV ;) para a Cariniana legalis aos 26 anos de idade valores

de 3,15% para a altura, 5,35% para o DAP (Sebben et al., 2009). Para a espécie
Gallesia integrifolia, constatou-se aos 23 anos de idade valores de altura de 4,0% e
de DAP de 8,0% (Sebben et al., 2009). Outros valores para altura como 8,04%, para
DAP como 15,24% e forma do fuste como 9,88% foram constatados para a espécie
Myracrodruon urundeuva aos 15 anos de idade por Guerra et al. (2016) e Tabebuia
heptaphylla aos 22 anos de idade 3,35% (FREITAS et al., 2008).

De acordo com Pimentel Gomes e Garcia (2002), os coeficientes de variacédo
experimental que variam entre 10 a 20% séo considerados de baixos a moderados e
os acima de 20% sao considerados altos. Assim, para ambas as populagdo, os
coeficientes de determinacdo dos efeitos ambientais entre parcelas foram
considerados de média magnitude, com excecao da RC/Ab que foi maior que 20%, 0
gue ja era esperado por ser um carater estimado por uma expressao matematica e
gue pode acarretar em alguns erros experimentais.

Entre as herdabilidades, a herdabilidade média entre as progénies foi maior,
este valor indica que a selecdo dentro de progénies pode ser uma estratégia de
selecao mais eficaz, ou seja, com maiores ganhos. Esta ordem de magnitude entre as
herdabilidade ja era esperado, por que segundo Resende (2002) € comum encontrar,

para caracteres quantitativos, valores de baixa magnitude para herdabilidade
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individual e que, em geral, conduzem a estimativa de magnitude de moderada a alta,
para a herdabilidade em nivel de média de progénies.

Os coeficientes de herdabilidade apresentam variacées conforme as idades
das plantas. Até que haja um completo estabelecimento e equilibrio no campo, pode
haver influéncia do ambiente, tanto maior quanto menor na manifestacdo das
caracteristicas de crescimento (ETTORI et al., 2006). Estas informacdes podem ser
confirmadas por Canuto et al. (2017) que estudaram seis populac¢des naturais de M.
urundeuva em forma de nove testes de progénies, com idades diferentes (3, 10, 15 e

20 anos), e observaram grandes as variacoes dos coeficientes de herdabilidades para
os caracteres de crescimento. Desta forma, os valores de h? para os caracteres DAP

e FOR nas populacdes de Bauru e Selviria, que apresentaram valores de 0,02 a 0,11

podera ser maior em uma avaliacao futura.
Entretanto, a herdabilidade média entre as progénies (hrf]) foi maior que as

demais herdabilidades, para todas as caracteristicas avaliadas, em ambas as
populacdes, sugerindo maior controle genético ao nivel da progénie (Tabelas 1 e 2).
O mais interessante nos resultados deste parametro foram as altas magnitudes dos
caracteres DBM e RC/Ab com valores acima de 80%. Isso sugere que a selecao a
partir de ambos os caracteres apresentara maiores ganhos que os demais. Essa
informac&o é confirmada pelos valores do coeficiente de variacdo relativa (CV: ) que

foram maiores para DBM (1,89) e RC/Ab (1,20) na populacéo de Bauru (Tabela 1) e
para DBM (1,55) e RC/Ab (0,85) para a populacao de Selviria (Tabela 2). Segundo
Vencovsky e Barriga (1992), quanto maior o valor do cv, , maior o controle genético

dos caracteres e pouco influenciado por fatores ambientais. Sendo portando,
caracteres comumente escolhidos com melhores perspectivas para obtencdo de
ganhos expressivos na sele¢do. Assim, os caracteres citados anteriormente sdo mais
promissores para reter maiores ganhos na selecao.

A acuracia possibilita medir o grau de confianca das estimativas obtidas por
meio do experimento (Rezende, 2002). Para o autor, valores de 0 a 25 séo
considerados baixos, valores de 25 a 75% séo considerados bons e valores acima de
75% sao considerados 6timos. Nesse sentido, para a populacdo de Bauru-SP a
acuracia de todos os caracteres bons (> 42%), com excecdo do DAP e FOR (< 15%).
Jé para a populacao de Selviria-MS verificou-se que apenas o DAP apresentou baixa

acuracia (<20%).
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O coeficiente de determinacdo dos efeitos ambientais entre parcelas (C;)

apresentaram, para as populacfes de Bauru e Selviria, de forma geral, altos valores
para os caracteres de crescimento. Segundo Sturion e Resende (2010), valores
superiores a 10% indicam que houve heterogeneidade ambiental dentro das parcelas.
Neste caso, € recomendado a diminuicdo do numero de plantas por parcela e o

aumento do numero de blocos. Assim, modificar o arranjo do delineamento

experimental poderia minimizar os erros, consequentemente reduzindo o valor do éf,

54 CORRELACAO GENETICA

Observou-se correlagdes significativas a 5% de probabilidade pelo teste t para
a populagéo de Bauru com ALT vs DAP (0,72), ALT vs DMC (0,45), DAP vs DMC
(0,67), DAP vs RC/Ab (0,29), (Tabela 3).

Para a populacéo de Selviria com ALT vs DAP (0,76), ALT vs DMC (0,36), ALT
vs RC/Ab (0,34), DAP vs DBM (0,41), DAP vs DMC (0,40), DAP vs FOR (0,30), DBM
vs RC/Ab (0,48) e DMC vs RC/Ab (0,26).

De acordo com Sampaio et al. (2000), quando a correlacdo genética é
significativa e positiva, ha possibilidade de selecionar um carater e obter ganhos
indiretos em outro caractere.

Para Aguiar et al. (2019) valores de coeficiente de correlacdo genética acima
de 0,50 podem ser considerados altos, portanto os resultados indicam uma forte
correlacado entre os caracteres ALT vs DAP e DAP vs DMC para a populagéo de Bauru
e ALT vs DAP para a populacéo de Selviria. Dessa forma é possivel fazer uma selecao
indireta para o carater DMC se escolher arvores com maiores DAP para a populacéo
de Bauru, por exemplo. Esta estratégia de sele¢do direta e indireta dos caracteres
permite ganhos de selecdo mais efetivos e otimizagdo de tempo no melhoramento da
espécie. Segundo Vencovsky e Barriga (1992) a alta correlacdo entre altura e DAP
pode ser explicada levando-se em consideracdo o crescimento das arvores, o que
também aumenta a altura, sugerindo que essas caracteristicas de crescimento séo
amplamente influenciadas pelos mesmos genes pleiotrépicos.

E interessante observar que nas duas populacdes ocorreram correlacées

diferentes, sendo a populagdo de Selviria tendo mais possibilidades de se realizar
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selecbes diretas e indiretas. Para fins de qualidade de madeira, é possivel observar
gue nesta populacéo existe forte correlacéo entre os caracteres DBM e RC/Ab. Como
€ muito trabalhoso estimar o DBM, seria interessante fazer uma selecéo direta a partir
da relagao cerne / alburno. Pereira et al. (2013) menciona que de modo geral, a
madeira do cerne possui maior densidade e que esta relacdo entre densidade da
madeira e porcentagem de cerne geralmente é verificada em arvores que possuem
elevado percentual de madeira adulta. Esta afirmacdo pode explicar esta correlagao
positiva entre os dois caracteres mencionados.

Esses resultados sdo semelhantes aos verificados por Martins et al. (2018) e
por Pagliarini et al. (2016), que constataram alta correlacdo genética, positiva e
significativa, entre altura e DAP para a mesma espécie. Sebbenn et al. (2007) e
Tambarussi et al. (2010) também verificaram as correlacdes genéticas das espécies

Cordia alliodora e Pinus caribaea hondurensis, respectivamente.

Tabela 4 - Estimativas das correlacdes genéticas para as populacées de Bauru-SP
(acima da diagonal) e Selviria-MS (abaixo da diagonal) entre os caracteres de

crescimento e adaptagéo.

ALT (m) DAP (cm) DBM (g.cm- DMC (m) FOR RC/Ab
%)

ALT (m) - 0,72* 0,23 0,45* 0,21 0,25
DAP (cm) 0,76* - -0,02 0,67* 0,22 0,29*
DBM (g.cm -0,07 -0,41* - 0,00 0,00 -0,09
%)

DMC 0,36* 0,40* -0,22 - 0,08 0,05
FOR 0,22 0,30* -0,19 0,25 - -0012
RC/Ab 0,34* -0,01 0,48* 0,26* -0,16

Nota: *(p < 0,05) pelo teste t.
Fonte: Préprio autor.
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5.5 DIVERGENCIA GENETICA

A analise de agrupamento pelo método Tocher baseado na distancia
generalizada de Mahalanobis reuniu as 28 progénies de M. urundeuva em apenas
dois grupos para a populacdo de Bauru e doze grupos para a populacao de Selviria
(Tabela 4), sugerindo que esta populacdo possui maior diversidade genética entre
suas progénies. As informacdes referentes ao agrupamento de Mahalanobis € muito
utilizada no direcionamento da escolha de gendtipos superiores para realizar
cruzamentos e explorar a heterose. No presente estudo, como o objetivo € tornar o
presente teste de progénies um futuro pomar de sementes, a fim de reter variabilidade
genética, seria interessante escolher progénies, de tal forma que representassem

todos os grupos propostos na Tabela 4.

Tabela 5 - Agrupamento de 28 progénies de Myracrodruon urundeuva pelo método

de Otimizacédo de Tocher, em funcéo da Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?).

Grupos Progénies POP Bauru Progénies POP Selviria
1 1,2,3,4,56,7,8,9,10,11, 12,17,2,7,28, 10, 23,5, 19,
12,13, 15,16,17,18,19,20, 16,25
21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28
14 21,27,20,3
1,15
11, 18
8,14
24
22
13
4

© 00 N o o b~ WDN

L
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Fonte: Préprio autor.

A contribuicao relativa dos caracteres avaliados em ambas as popula¢gdes de
M. urundeuva a partir da distancia de Mahalanobis s&o apresentadas nas Tabelas 5 e
6. Para a populacédo de Bauru, o DBM e FOR foram responsaveis por cerca de 65,85%
de toda a divergéncia existente nas progénies avaliadas. Entretanto, o DMC e a RC/Ab

foram os caracteres de menor contribuigdo. Em contrapartida, a Populagéo de Selviria
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apresentou comportamento diferente, com DMC e RC/Ab contribuindo com cerca
de75,09% de toda a divergéncia existente nas progénies avaliadas. Os caracteres
com menores expressdes foram a FOR e DBM. Segundo Yokomizo et al. (2017)
caracteres com contribuicbes abaixo de 7,00% podem ser descartadas no momento

de avaliacdo das plantas.

Tabela 6 - Contribuicdo relativa das caracteristicasa para a diversidade em 28
progénies de Myracrodruon urundeuva por D? de Mahalanobis para a populacéo de
Bauru-SP.

Caracteres S.j S.j (%)
ALT (m) 31,07 11,54
DAP (cm) 26,11 9,70
DBM (g.cm™) 113,34 42,09
DMC (m) 18,94 7,03
FOR 63,98 23,76
RC/Ab 15,87 5,89

Nota: S.j: medida da importancia relativa da variavel j para o estudo da diversidade genética; S.j%:
medida da importancia relativa da variavel j para o estudo da diversidade genética em porcentagem.
Fonte: Préprio autor.

Tabela 7 - Contribuicdo relativa das caracteristicas para a diversidade em 28
progénies de Myracrodruon urundeuva por D? de Mahalanobis para a populacéo de
Selviria-MS.

Caracteres S, S.j (%)
ALT (m) 31,07 11,82
DAP (cm) 17,91 6,81
DBM (g.cm) 14,67 5,58
DMC (m) 52,71 20,06
FOR 1,81 0,69
RC/Ab 144,59 55,03

Nota: S.j: medida da importancia relativa da variavel j para o estudo da diversidade genética; S.j%:
medida da importancia relativa da variavel j para o estudo da diversidade genética em porcentagem.
Fonte: Préprio autor.

As Figuras 5 e 6 utilizaram o método de UPGMA (Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean), cujo critério usado para a formac¢do dos grupos € a
meédia das distancias entre todos os pares de itens que formam cada grupo. Neste

tipo de exploracdo permite-se verificar a dissimilaridade existente entre os genotipos,
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representando o conjunto destes materiais numa relacao entre as subamostras, por
fenogramas ou graficos de disperséo, e assim, identificar as caracteristicas com maior
contribuicao para  divergéncia  genética, dentre outras  aplicacdes
(SCHEFFER-BASSO et al., 2012).

Para a populacdo de Bauru o dendograma mostra a formacéo de dois grupos
distintos, considerando a proximidade das progénies entre si, sendo 27 individuos
atribuidos ao grupo 1 e um individuo ao grupo 2 (Figura 5). Para a populacédo de
Selviria houve maior divisdo de grupos, com a formagé&o de quatro grupos distintos. O
grupo 1 possuem 23 progénies, 0 grupo 2 com uma progénie, 0 grupo 3 com uma
progénie e o grupo 4 com trés progénies.

O Coeficiente de Correlacdo Cofenético (CCC) a partir do método UPGMA,
baseado na distancia generalizada de Mahalanobis para as progénies de M.
urundeuva foi de 0,76 para a populacao de Bauru e 0,68 para a populacao de Selviria.
Estes valores estdo dentro do desejado. E interessante mencionar que se deve avaliar
a magnitude dos valores de CCC sabendo que quanto mais préximos os valores forem
da unidade, maior sera a consisténcia do padrao de agrupamento (BARROSO;
ARTES, 2003; CRUZ; CARNEIRO, 2003).

Dessa forma, os resultados de divergéncia genética demonstram a existéncia
de variabilidade nos gendtipos coletados com base em todas as caracteristicas

avaliadas em conjunto, em especial a populacao de Selviria.
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Figura 5 - Dendrograma obtido a partir de seis caracteres referentes ao crescimento
e qualidade da madeira, avaliados em 28 progénies de M. urundeuva, com base nas
medidas de dissimilaridade genética obtido pelo método UPGMA para a populacdo de
Bauru-SP.
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Fonte: Préprio autor.

Figura 6 - Dendrograma obtido a partir de seis caracteres referentes ao crescimento
e qualidade da madeira, avaliados em 28 progénies de M. urundeuva, com base nas
medidas de dissimilaridade genética obtido pelo método UPGMA para a populacédo de
Selviria-MS.
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5.6 PREDICAO DE GANHOS POR SELECAO

A necessidade de se obter maiores ganhos genéticos em menores espagos de
tempo, acarretou no desenvolvimento de técnicas para predi¢cdo de ganhos genéticos
dos individuos.

Verificou-se que para o carater RC/Ab, ndo houve grande diferenca entre a
média geral para as popula¢des de Bauru-SP e Selviria-MS, sendo de 0,720 e 0,762,
respectivamente (Tabela 8). Contudo, observou-se alto ganho genético por selecéo
para ambas as populacdes. Quando se aplica uma intensidade de selecdo de 30%,
escolhendo 8 progénies de 28, a predicdo de ganho para a populacédo de Bauru-SP
foi de 53% e para a populacédo de Selviria-MS foi de 32,10%. Os altos ganhos de
selecdo era esperado pois em ambas as populacdes este carater apresentou altos

~2
valores de h,, sao CV,.

Tabela 8 - Predicdo de ganho genético na selecdo das 8 melhores progénies de
Myracrodruon urundeuva para o carater Relacdo Cerne/Alburno (RC/Ab) de Bauru-

SP (a esquerda) e Selviria-MS (a direita).

IND Prog Média IND Prog Média

1 14 1,45 1 19 1,11

2 26 1,19 2 26 1,04

3 19 1,11 3 23 1,01

4 27 1,06 4 14 1,00

5 10 1,03 5 17 0,98

6 8 1,01 6 2 0,97

7 16 0,99 7 5 0,96

8 13 0,97 8 7 0,95

Média das 1,10 Média das 1,00

progénies progénies

Média geral 0,72 Média geral 0,76

Ganho de 53,00 Ganho de 32,10
selecdo (%) selecéo (%)

Fonte: Préprio autor.
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A DBM apresentou menores ganhos quando comparados ao carater RC/Ab,
entretanto, também houve alto ganho genético por selecéo (Tabela 9).

A média das familias analisadas foi de 0,750g.cm-3 para a populacéo de Bauru-
SP e 0,760 g.cm™ para a populacgédo de Selviria-MS, enquanto que a média geral para
a primeira foi de 0,667 g.cm e para a segunda de 0,693 g.cm™,

Observou-se gque a populacéo de Selviria-MS, por estar adaptada, ndo houve
tanta influéncia ambiental, levando a maior herdabilidade e controle genético. Ja a
populacdo de Bauru-SP possui baixa variacdo genética, levando a uma frequéncia
alélica parecida e com isso reduzindo o ganho genético.
Tabela 9 - Predicdo de ganho genético na selecdo das 8 melhores progénies de
Myracrodruon urundeuva para o carater Densidade Basica da madeira (DBM)de

Bauru-SP (a esquerda) e Selviria-MS (a direita).

IND Prog Média IND Prog Média
(g.cm?) (g.cm?)

1 25 0,779 1 18 0,775

2 24 0,767 2 17 0,773

3 4 0,761 3 12 0,772

4 12 0,756 4 26 0,771

5 23 0,745 5 16 0,769

6 19 0,737 2 0,767

7 26 0,731 23 0,765

8 9 0,726 27 0,762

Média das 0,750 Média das 0,770

progénies progénies

Média geral 0,667 Média geral 0,693

Ganho de 12,46 Ganho de 11,00
selecéo (%) selecéo (%)

Fonte: Préprio autor.

5.7 TAMANHO EFETIVO

Na Tabela 10 apresenta os caracteres de sexagem nas popula¢cdes de Bauru
e Selviria. Em ambas as populacdes era pressuposto que o numero inicial de
individuos machos e fémeas fossem de 420, assim a razdo sexual esperada era de
0,50, ou seja, 14: 129. Entretanto houve uma pequena variacdo quando fez-se a

avaliacao do florescimento. Em ambas as popula¢des o numero de individuos machos
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era superior aos individuos do sexo feminino, com valor de r igual a 0,41, o que
corresponde a uma proporcdo de 1J: 0,79. O interessante é que a diferenca dos
locais de origem dessas progénies de M. urundeuva néo afetou a proporgdo sexual
dos individuos, sugerindo que ambas as populacdes adquiriram mecanismos de
adaptacao semelhante.

Sant’ana (2017) estudou seis testes de progénies de Myracrodruon urundeuva,
instalados em Selviria — MS. A autora observou predominancia de individuos com
flores masculinas, com uma proporcdo de 103:19 no teste de progénie de Selviria;
63:12 no de Bauru, 33:1%9 no de Paulo de Faria, 2319 no de Seridé, Petrolina e
Itaruma, e no geral, a média de todos testes de progénies foi de 33:1%. Estas
informac¢des mostram que ndo existe uma proporcao padrdo, e que a espécie pode
apresentar diferentes propor¢cbes sexuais, mas com predominancia de flores
masculinas. No presente estudo ambas as populacbes aproximaram mais do
esperado (14: 19) que de Sant’'ana (2017).

Essas variacbes na proporcédo sexual em diferentes testes de progénies tem
sido atribuido a diversos fatores. Dentre eles, pode-se citar o custo reprodutivo
diferenciado, longevidade das espécies arboreas com crescimento e idade
reprodutivas desiguais entre 0s sexos, tipos de vetores de polinizacéo e dispersao de
sementes (bidtico e abidtico) e a genética de determinagcédo do sexo. Porém, se tem
observado um maior numero de casos de proporcdes sexual com predominancia de
individuos com florescimento masculino, sendo muitas vezes associadas as espécies
gue possuem polinizacao bidtica (SINCLAIR et al., 2012; FIELD et al., 2013).

O tamanho efetivo populacional (Ne) refere-se ao tamanho genético de uma
populacdo reprodutiva e ndo ao numero de individuos que a compde, ou seja, diz
respeito a representatividade genética da amostra (RESENDE et al., 1997). No
presente estudo ambas as populacdes apresentaram cerca de 50% do tamanho
efetivo em relacédo ao nimero total de parentais masculinos e femininos da populacéo
(t). Vencovsky et al. (2012) apontaram que os principais fatores que alteram o tamanho
efetivo populacional sdo o tamanho da populacéo e as suas flutuacdes, proporcao
desigual entre os sexos, numero de descendentes amostrado, a média e a variagao
do numero de gametas que cada genitor contribuiu para proxima geracao e desvios
das propor¢cOes Hardy- Weinberg. Vale ressaltar que os individuos que florescetam
em ambas as populagdes foram cerca de 70% do total, e que a proporcao sexual foi

préxima da esperada, portanto para o presente estudo o valor do tamanho efetivo
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pode ser atribuido a amostragem e tamanho da populacdo estudada. Estas
informacfes sdo importantes para o planejamento na transformacéo dos testes de
progénies em pomares de sementes por mudas, mantendo a propor¢cdo sexual
adequada e um tamanho efetivo de referéncia em ordem de 150 (NUNNEY;
CAMPBELL, 1993).

Tabela 10 - Numero total de plantas masculinas (Nm), Numero total de plantas
femininas (Nf), Numero total de plantas masculinas, que floresceram, naquele evento
reprodutivo (M), Numero total de plantas femininas, que floresceram, naquele evento
reprodutivo (F), Numero de parentais masculinos (v) e femininos (u), que participam
efetivamente do evento reprodutivo; Numero total de parentais masculinos e femininos
da populacéo (t), razdo sexual (r); tamanho efetivo (Ne); porcentagem do tamanho
efetivo em relacdo ao numero total de parentais masculinos e femininos da populacao

t* (Ne%), em duas populagdes de Myracrodruon urundeuva (TP-Bauru e TP-Sel).

EXP Nm Nf M F v u t r Ds Ne Ne(%)
TP-Bauru* 420 420 420 420 1,00 1,00 840 050 4,00 840 -
TP-Bauru** 420 420 350 247 0,83 059 597 041 540 443 5274

EXP Nm  Nf M F v u t r Ds Ne Ne(%)
TP-Sel* 420 420 420 420 1,00 1,00 840 0,50 4,00 840 -
TP-Sel** 420 420 339 239 0,81 0,57 578 0,41 5,49 421 50,12

Nota: *Na instalacdo do experimento (EXP), supondo 13:19 e **Avaliacdo no evento reprodutivo de
2018.
Fonte: Préprio autor.

A avaliacdo de testes de progénies de espécies nativas acima de 31 anos de
idade, como do presente estudo, € praticamente inexistente na literatura. Dessa
forma, os resultados foram importantes para: a) fornecer informacfes sobre as
caracteristicas de crescimento, adaptacao e qualidade da madeira em Myracrodruon
urundeuva em duas populacdes que se encontram em dois biomas distintos; b) sugerir
medidas mais adequadas de manejo e arranjo experimental de plantio, para promover
melhor arquitetura das plantas (aprimorar a forma do fuste); c) subsidiar avaliagcoes
da variabilidade genética e proporcdo sexual, a fim de se estabelecer no futuro a
formacao de um pomar de sementes melhoradas visando sele¢céo para qualidade de

madeira e conservacao ex situ a longo prazo.
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6 CONCLUSAO

A formacao dos testes de progénies de Myracrodruon urundeuva proveniente
de populagbes naturais em Bauru-SP e Selviria-MS permite conservar o material
genético que ainda resta nestes biomas, com variabilidade genética suficiente para
garantir a formacé&o de novas populacoes.

As estimativas dos parametros genéticos apresenta base genética e as
correlagdes genéticas positivas entre alguns caracteres sugerem ganhos indiretos,
podendo ser otimizados a partir da selecdo entre progénies em programas de
melhoramento visando qualidade de madeira e futura formacdo de pomar de
sementes, adaptadas as condicbes edafocliméaticas da regido, para utilizacdo em
programas de restauragao.

A presenca de variabilidade genética possibilitou divisées de grupos entre as
populacdes, em especial de Selviria, sugerindo a permanéncia de algumas progénies,
de modo que, tenha amostrado representantes de todos o0s grupos apresentados pelo
método UPGMA.

Ambas as populacbes apresentaram proporcdes sexuais proximas ao
esperado na natureza (1J: 19) e tamanho efetivo suficiente para transformar os testes

em pomares de sementes a longo prazo.
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ANEXO A - INFORMATIVO DE CORTE DE REFLORESTAMENTENTO

GOVERNO DO ESTADO DO MATO GROSSO DO SUL
SECRETARIA DE ESTADO DE MEIO AMBIENTE, DESENVOLVIMENTO ECONOMICO, PRODUGAO EE AGRICULTURA FAMILIAR -

’ SEMAGRO

INFORMATIVO DE CORTE DE REFLORESTAMENTO

INF N°: | [ PROCESSO N°: 00487/2019 |

DADOS DO REQUERENTE E DO IMOVEL:

Requerente: UNIVER. ESTADUAL PAULISTA JULIO DE MESQUITA FILHO
CPF/CNPJ:  48.031.918/0015-20

Imével: FAZENDA DE ENSINO, PESQUISA E EXTENSAO - CERRADO
Municipio: SELVIRIA

Dados de Posse

Nio Cartorais - Né&o existentes

Cartorio: C.R.l. DE TRES LAGOAS Matricula:33308
Comarca: TRES LAGOAS / MS Area Registrada: 344,5353 ha

Bacia(s)/UPG: PARANA

Area Total do Imével (Georreferenciada): 348,6881 ha Espécie: Astronium Urundeuva
Area de Efetivo Plantio: 1,5000 ha Volumetria Total do Corte: 12,0000 m*
Area Autorizada do Corte: 0,3000 ha Volumetria Total Aprovada do CCRF: 12,0000 m?
Tipo de Corte: Desbaste Seletivo | Porcentagem de Corte: 20,00 %

DADOS DO RESPONSAVEL TECNICO:

Nome: MARIO LUIZ TEIXEIRA DE MORAES MORAES |Proﬁssa"o:PROFESSOR UNIVERSITARIO CREA 0600758874

LOCAL E DATA: I

- Deverao ser observadas as seguintes condigoes:

- Este Informativo devera ser mantido na propriedade/obra para eventual fiscalizagao;
- E proibido o transporte de material lenhoso nativo sem o Documento de Origem Florestal - DOF;
- Proprietarios de imdveis rurais no Estado de Mato Grosso do Sul deverao realizar junto ao IMASUL/SEMAGRO/MS o Cadastro Ambiental Rural -
CAR, conforme dispbe o Decreto n® 13.977, de 05 de junho de 2014 e Portaria MMA N° 100 de 04 de maio de 2015;
- O empreendedor que utiliza 4gua devera obrigatoriamente efetuar o Cadastro Estadual de Usuarios de Recursos Hidricos - CEURH, no sistema
SIRIEMA www.imasul.ms.gov.br, conforme Decreto N° 13.397, de 22 de Margo de 2012 (gratuito);
- O empreendedor usuario de recursos hidricos que se enquadre nos critérios estabelecidos na Resolugdo CERH/MS n° 25, de 03 de margo de 2015,
devera requerer junto ao IMASUL/SEMAGRO/MS, a outorga de direito de uso dos recursos hidricos, em atendimento a Lei Estadual n° 2.406, de 29
de janeiro de 2002, Decreto n° 13.990, de 2 de julho de 2014 e Resolugdo SEMADE n° 21 de 27 de novembro de 2015;
- Mediante decisdo motivada, esta Licenca/Autorizacdo podera ser suspensa e/ou cancelada, sem prejuizo da adogéo das outras medidas punitivas
administrativas e judiciais, quando ocorrer:

| - Violagao ou inadequacgéo de quaisquer das condicionantes descritas ou normas legais;

Il - Omisséo ou falsa descri¢cao das informagoes relevantes que subsidiaram a concessao da licenga/autorizagao;

Il - Superveniéncia de graves riscos ambientais, a satide e ao interesse publico e social;

IV - Determinacéo judicial constante de sentenga, alvara ou mandado.
- As condicionantes descritas nesta Licenga/Autorizagédo poderédo ser modificadas mediante decisdo motivada deste Instituto;
- A suspensao ou cancelamento desta Licenga/Autorizagdo nédo constitui prejuizo a adogdo de medidas administrativas punitivas e judiciais cabiveis ao
empreendedor e/ou ao responsavel técnico;

STITUTO DE MEIO AMBIENTE DE MATO GROSSO DO SUL - IMASUL

0000000000000000



ANEXO B - ANALISE DE REGRESSAO DO TESTE DE PROGENIES DE
MYRACRODRUON URUNDEUVA DA POPULACAO DE BAURU E SELVIRIA

EQUACAO GERAL

Call:
Im(formula = DBM ~ ALT + DAP)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.34378 -0.04386 -0.01088 0.02254 0.33979

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.600623 0.027834 21.579 <2e-16 ***
ALT 0.002794 0.003526 0.792 0.429
DAP 0.003773 0.002330 1.619 0.107

Signif. codes: 0 *** 0.001 ** 0.01 ** 0.05 ‘.’ 0.1 *’ 1
Residual standard error: 0.08876 on 163 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.04286, Adjusted R-squared: 0.03112
F-statistic: 3.649 on 2 and 163 DF, p-value: 0.02815

EQUACOES POR FAMILIAS

[1] " === "

[1] "Familia = 1 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-44.19

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI{]

DfSumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0037209 0.037786 -45.257
<none> 0.034065 -44.190
- ALT[f] 10.0212861 0.055352 -41.821

Step: AIC=-45.26
DBMI[f] ~ ALT[f]

DfSumofSg RSS AIC
<none> 0.037786 -45.257
- ALT[f] 1 0.01921 0.056996 -43.558

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALTI[f])

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.151622 -0.004813 0.019372 0.023107 0.070372

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.35569 0.14763 2.409 0.0468 *
ALTI[f] 0.02818 0.01494 1.886 0.1012



Signif. codes: 0 *** 0.001 *** 0.01 **0.05"." 0.1 *"* 1

Residual standard error: 0.07347 on 7 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.337, Adjusted R-squared: 0.2423
F-statistic: 3.559 on 1 and 7 DF, p-value: 0.1012

[1] " === "

[1] "Familia = 2 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlIC=-26.84

DBMI[f] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df SumofSg RSS AIC
<none> 0.025172 -26.843
- DAP[f] 1 0.025503 0.050675 -24.645
- ALT[f] 1 0.054375 0.079547 -21.939

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f] + DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6

0.044644 0.000659 0.048225 -0.084418 0.078163 -0.087273

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.78027 0.25426 3.069 0.0546 .
ALT[f] -0.12467 0.04897 -2.546 0.0843.
DAPIf] 0.09555 0.05480 1.743 0.1796

Signif. codes: 0 “*** 0.001 *“* 0.01 * 0.05 ‘. 0.1 *" 1
Residual standard error: 0.0916 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.7057,  Adjusted R-squared: 0.5095
F-statistic: 3.597 on 2 and 3 DF, p-value: 0.1596

[l] " === "

[1] "Familia = 3 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-39.15

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAP[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0005994 -39.145
- DAP[f] 1 0.0039582 0.0045576 -31.002
- ALT[f] 1 0.0060352 0.0066346 -29.124

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f] + DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.0125819 -0.0008014 0.0068396 -0.0103710 0.0169148

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.37960 0.05697 6.663 0.0218 *
ALTIf] 0.07318 0.01631 4.488 0.0462 *

60



DAP[f] -0.03654 0.01005 -3.634 0.0681 .

Signif. codes: 0 “** 0.001 *** 0.01 ** 0.05°" 0.1 "1

Residual standard error: 0.01731 on 2 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.9152,  Adjusted R-squared: 0.8303
F-statistic: 10.79 on 2 and 2 DF, p-value: 0.08484

[1] " === =—==="

[1] "Familia = 4 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AIC=-31.38

DBMIf] ~ ALTI[f] + DAPJf|

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.004351 0.016171 -31.498
<none> 0.011820 -31.378
- DAP[f] 1 0.040123 0.051944 -24.496

Step: AIC=-31.5
DBMI[f] ~ DAP]f]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.016171 -31.498
- DAP[f] 1 0.13056 0.146735 -20.265

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6
-0.0004562 0.0130676 0.0218149 0.0883146 -0.0711651 -0.0515759

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.485175 0.054163 8.958 0.000859 ***
DAP[f]  0.027016 0.004754 5.683 0.004733 **

Signif. codes: 0 *** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 " 1
Residual standard error: 0.06358 on 4 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.8898, Adjusted R-squared: 0.8622
F-statistic: 32.3 on 1 and 4 DF, p-value: 0.004733

[_’]_] " === "

[1] "Familia = 5 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-39.29

DBMIf] ~ ALT[f] + DAPI[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- DAPI[f] 1 0.00037082 0.0035312 -40.627
<none> 0.0031604 -39.293
- ALT[f] 1 0.00148695 0.0046473 -38.979

Step: AIC=-40.63
DBMI[f] ~ ALT[f]



Df Sum of Sq RSS AIC
- ALT[f] 10.0013261 0.0048573 -40.714

<none> 0.0035312 -40.627
Step: AIC=-40.71

DBM[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)
Residuals:

1 2 3 4 5 6
0.04733 -0.01567 0.03133 -0.02767 -0.01767 -0.01767
Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)

(Intercept) 0.66767 0.01272 52.47 4.75e-08 ***
Signif. codes: 0 *** 0.001 **' 0.01 * 0.05‘" 0.1 "1

Residual standard error: 0.03117 on 5 degrees of freedom

[l] " === == "

[1] "Familia = 7 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "
Start: AIC=-55.64
DBMI[f] ~ ALT[f] + DAPIf]

Df Sum of Sq RSS AIC
- DAP[f] 1 0.00015239 0.0012011 -56.693
<none> 0.0010487 -55.643
- ALT[f] 1 0.00120946 0.0022582 -52.274

Step: AIC=-56.69
DBM[f] ~ ALTI[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0012011 -56.693
- ALT[f] 1 0.0010578 0.0022589 -54.272

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALTIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6 7
-0.013681 -0.014788 0.001891 -0.002234 0.015390 0.021873 -0.008450

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.611410 0.028129 21.736 3.82e-06 ***
ALT[f] 0.005536 0.002638 2.098 0.0899.

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°"0.1°" 1

Residual standard error: 0.0155 on 5 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.4683, Adjusted R-squared: 0.3619
F-statistic: 4.403 on 1 and 5 DF, p-value: 0.08993
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[l] " === "

[1] "Familia = 8 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AlIC=-27.52

DBMIf] ~ ALTI[f] + DAPJf|

DfSumofSg RSS AIC
<none> 0.022495 -27.517
- ALT[f] 1 0.0095266 0.032022 -27.399
- DAPI[f] 10.0121498 0.034645 -26.926

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f] + DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6
-0.07901 -0.01467 -0.01332 0.08733 0.07324 -0.05357

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 1.07520 0.14126 7.611 0.00471 **
ALT[f] -0.01341 0.01189 -1.127 0.34169
DAP[f] -0.01455 0.01143 -1.273 0.29274

Signif. codes: 0 **** 0.001 ** 0.01 *’ 0.05"." 0.1 " 1
Residual standard error: 0.08659 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.6521, Adjusted R-squared: 0.4202
F-statistic: 2.812 on 2 and 3 DF, p-value: 0.2052

[1] " === "

[1] "Familia = 9 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[_’]_] " === "

Start: AIC=-35.62

DBM][f] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df SumofSq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00041565 0.044464 -37.540
- DAPI[f] 1 0.00301585 0.047064 -37.086
<none> 0.044048 -35.615

Step: AIC=-37.54
DBMI[f] ~ DAP]f]

Df SumofSq RSS AIC
- DAPI[f] 1 0.0093418 0.053805 -38.015

<none> 0.044464 -37.540
Step: AIC=-38.01

DBM[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.09775 -0.05675 -0.01425 0.03850 0.13825



Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.6877 0.0310 22.19 9.55e-08 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 "1

Residual standard error;: 0.08767 on 7 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 11 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-27.56

DBMIf] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- DAPI[f] 1 0.00049308 0.0065757 -29.169
- ALT[f] 1 0.00199202 0.0080746 -28.142
<none> 0.0060826 -27.559

Step: AIC=-29.17
DBMI[f] ~ ALT[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0065757 -29.169
- ALT[f] 1 0.0067795 0.0133552 -27.626

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f])

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.01071 0.03393 0.04502 -0.05597 -0.01227

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.789823 0.087394 9.038 0.00286 **
ALT[f] -0.016880 0.009598 -1.759 0.17687

Signif. codes: 0 *** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 " 1
Residual standard error: 0.04682 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.5076, Adjusted R-squared: 0.3435
F-statistic: 3.093 on 1 and 3 DF, p-value: 0.1769

[l] " === "

[1] "Familia = 12 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-38.12

DBMI[f] ~ ALT[f] + DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00330 0.035507 -39.340
<none> 0.032207 -38.120
- DAP[f] 1 0.03339 0.065598 -34.429

Step: AIC=-39.34
DBM[f] ~ DAPIf]
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Df SumofSg RSS AIC
<none> 0.035507 -39.340
- DAP[f] 1 0.030671 0.066178 -36.359

Call:
Im(formula = DBMIf] ~ DAPIf])

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.06350 -0.05323 -0.02350 0.02947 0.14487

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.511097 0.080931 6.315 0.000736 ***
DAP[f]  0.017251 0.007578 2.277 0.063097 .

Signif. codes: 0 “** 0.001 ** 0.01 ** 0.05"" 0.1 " 1

Residual standard error: 0.07693 on 6 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.4635, Adjusted R-squared: 0.374
F-statistic: 5.183 on 1 and 6 DF, p-value: 0.0631

[l] " === "

[1] "Familia = 14 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-17.21

DBMI[f] ~ ALT[f] + DAPIf]

DfSumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0001987 0.048402 -19.188
- ALT[f] 1 0.0058656 0.054069 -18.635
<none> 0.048204 -17.209

Step: AIC=-19.19
DBMIf] ~ ALTI[f]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0065796 0.054982 -20.551

<none> 0.048402 -19.188
Step: AIC=-20.55

DBMI[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
1 2 3 4 5
0.188 0.034 -0.055 -0.056 -0.111

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.68200 0.05243 13.01 0.000202 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 "1

Residual standard error: 0.1172 on 4 degrees of freedom
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[1] " === "

[1] "Familia = 15 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AlC=-44.96

DBMIf] ~ ALTI[f] + DAPJf|

Df Sum of Sq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00001529 0.0048409 -46.936
<none> 0.0048256 -44.958
- DAP[f] 1 0.00190551 0.0067311 -44.628

Step: AIC=-46.94
DBMIf] ~ DAPY[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0048409 -46.936
- DAP[f] 1 0.01076 0.0156014 -40.744

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6 7
-0.057728 0.020832 0.016744 0.004472 0.019188 0.012383 -0.015891

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.561536 0.032548 17.252 1.2e-05 ***
DAP[f] 0.007109 0.002132 3.334 0.0207 *

Signif. codes: 0 “*** 0.001 *** 0.01 ** 0.05°." 0.1 “" 1
Residual standard error: 0.03112 on 5 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.6897,  Adjusted R-squared: 0.6277
F-statistic: 11.11 on 1 and 5 DF, p-value: 0.02069

[l] " === "

[1] "Familia = 17 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[_’]_] " === "

Start: AIC=-38.78

DBMIf] ~ ALT[f] + DAPI[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- DAPJ[f] 1 0.0010623 0.0045030 -39.169
<none> 0.0034407 -38.783
- ALT[f] 1 0.0052947 0.0087354 -35.193

Step: AIC=-39.17
DBM[f] ~ ALTI[f]

Df SumofSg RSS AIC
<none> 0.004503 -39.169
- ALT[f] 1 0.0082385 0.012741 -34.928

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALTI[f])
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Residuals:
1 2 3 4 5 6
0.034403 -0.014940 -0.016308 0.031824 0.007063 -0.042043

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.505837 0.047721 10.600 0.000448 ***
ALT[f] 0.013947 0.005156 2.705 0.053803 .

Signif. codes: 0 **** 0.001 ** 0.01 *’ 0.05°." 0.1 “" 1
Residual standard error: 0.03355 on 4 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.6466, Adjusted R-squared: 0.5582
F-statistic: 7.318 on 1 and 4 DF, p-value: 0.0538

[l] " === "

[1] "Familia = 18 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlIC=-44.17

DBMIf] ~ ALT[f] + DAPI[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0000497 0.0002691 -45.148
<none> 0.0002194 -44.169
- DAP[f] 1 0.0048561 0.0050755 -30.464

Step: AIC=-45.15
DBM[f] ~ DAPIf]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0002691 -45.148
- DAP[f] 1 0.0053357 0.0056048 -31.968

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.006440 0.008349 -0.008350 -0.002590 0.009030

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.495826 0.014256 34.780 5.23e-05 ***
DAP[f] 0.010135 0.001314 7.712 0.00453 **

Signif. codes: 0 *** 0.001 **' 0.01 * 0.05‘" 0.1 "1
Residual standard error: 0.009472 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.952, Adjusted R-squared: 0.936
F-statistic: 59.47 on 1 and 3 DF, p-value: 0.004532

[1] " === "

[1] "Familia = 19 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AIC=-31.31

DBMI[f] ~ ALT[f] + DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
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- ALT[f] 1 0.0010130 0.012970 -32.821
- DAP[f] 1 0.0017571 0.013714 -32.487
<none> 0.011957 -31.309

Step: AIC=-32.82
DBM[f] ~ DAPIf]

DfSumofSg RSS AIC
- DAPI[f] 1 0.0049075 0.017877 -32.896
<none> 0.012970 -32.821

Step: AIC=-32.9

DBMI[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
1 2 3 4 5 6

-0.009667 -0.046667 0.080333 -0.035667 0.068333 -0.056667

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.64267 0.02441 26.33 1.48e-06 ***
Signif. codes: 0 “*** 0.001 ** 0.01 ** 0.05°" 0.1 "1

Residual standard error: 0.0598 on 5 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 20 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[_’]_] " === "

Start: AlIC=-22.71

DBM][f] ~ ALT[f] + DAP[f]

DfSumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.011356 0.061443 -23.488
<none> 0.050087 -22.715
- ALT[f] 1 0.029888 0.079975 -21.907

Step: AIC=-23.49
DBMI[f] ~ ALT[f]

Df SumofSq RSS AIC
<none> 0.061443 -23.488
- ALT[f] 1 0.031395 0.092838 -23.012

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALTI[f])

Residuals:
1 2 3 4 5 6
-0.02966 0.09678 0.08971 0.06178 -0.02146 -0.19716

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.95116 0.24874 3.824 0.0187 *
ALT[f] -0.04010 0.02805 -1.430 0.2260
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Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05"."0.1 " 1

Residual standard error: 0.1239 on 4 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.3382, Adjusted R-squared: 0.1727
F-statistic: 2.044 on 1 and 4 DF, p-value: 0.226

[1] " === "

[1] "Familia = 22 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlC=-42.04

DBMI[f] ~ ALTIf] + DAPIf]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0019981 -42.044
- ALT[f] 1 0.018446 0.0204442 -30.091
- DAP[f] 1 0.022465 0.0244628 -29.014

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f] + DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6
0.0245592 -0.0249287 0.0203671 -0.0188795 0.0003502 -0.0014684

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 1.16213 0.11114 10.456 0.00187 **
ALT[f] -0.07340 0.01395 -5.263 0.01337 *
DAPIf] 0.01516 0.00261 5.808 0.01016 *

Signif. codes: 0 “*** 0.001 *** 0.01 ** 0.05°." 0.1 “" 1
Residual standard error: 0.02581 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.9387, Adjusted R-squared: 0.8978
F-statistic: 22.97 on 2 and 3 DF, p-value: 0.01518

[l] " === "

[1] "Familia = 23 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[_’]_] " === "
Start: AIC=-33.77
DBMIf] ~ ALT[f] + DAPI[f]

DfSumofSqg RSS AIC
<none> 0.0017564 -33.770

- ALT[f] 10.0010879 0.0028444 -33.359
- DAP[f] 1 0.0063996 0.0081561 -28.092

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f] + DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5
0.01962 -0.01768 -0.02700 0.01535 0.00971

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.21786 0.09988 2.181 0.161

69



ALT[f] -0.01228 0.01104 -1.113 0.382
DAPIf] 0.04936 0.01829 2.699 0.114

Residual standard error: 0.02963 on 2 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.9067, Adjusted R-squared: 0.8134
F-statistic: 9.716 on 2 and 2 DF, p-value: 0.09332

[1] " === "

[1] "Familia = 24 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlIC=-38.33

DBMIf] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0034978 0.034859 -39.487
<none> 0.031362 -38.333
- DAP[f] 1 0.0164735 0.047835 -36.955

Step: AIC=-39.49
DBMI[f] ~ DAP]f]

DfSumofSg RSS AIC
<none> 0.034859 -39.487
- DAP[f] 1 0.031103 0.065962 -36.385

Call:
Im(formula = DBMIf] ~ DAPIf])

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.057865 -0.033400 -0.020889 0.005146 0.163479

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.39123 0.12325 3.174 0.0192 *
DAPIf] 0.02656 0.01148 2.314 0.0600 .

Signif. codes: 0 *** 0.001 *** 0.01 ** 0.05"." 0.1 " 1
Residual standard error: 0.07622 on 6 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.4715, Adjusted R-squared: 0.3834
F-statistic: 5.353 on 1 and 6 DF, p-value: 0.05996

[_’]_] " === "

[1] "Familia = 25 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-43.32

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI{]

DfSumofSg RSS AIC
- DAPI[f] 1 0.0009115 0.072997 -45.199
- ALT[f] 1 0.0142063 0.086292 -43.526
<none> 0.072085 -43.325

Step: AIC=-45.2
DBM[f] ~ ALTI[f]

Df SumofSg RSS AIC
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<none> 0.072997 -45.199
- ALT[f] 1 0.018543 0.091540 -44.936

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f])

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.098745 -0.055802 -0.000206 0.017509 0.223794

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.36044 0.26984 1.336 0.218
ALTI[f] 0.03708 0.02601 1.426 0.192

Residual standard error: 0.09552 on 8 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.2026, Adjusted R-squared: 0.1029
F-statistic: 2.032 on 1 and 8 DF, p-value: 0.1918

[1] " === "

[1] "Familia = 26 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlIC=-56.41

DBM][f] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- ALTI[f] 1 0.00001076 0.0087755 -58.397
- DAP[f] 1 0.00177426 0.0105390 -56.749
<none> 0.0087647 -56.408

Step: AIC=-58.4
DBMI[f] ~ DAP]f]

DfSumofSqg RSS AIC
- DAP[f] 10.0020134 0.0107889 -58.538

<none> 0.0087755 -58.397
Step: AIC=-58.54

DBM[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.03689 -0.03489 -0.01689 0.04111 0.04611

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.65289 0.01224 53.34 1.69e-11 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°"0.1 "1

Residual standard error: 0.03672 on 8 degrees of freedom

[1] " ="
[1] "Familia = 27 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
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[1] " === "
Start: AlC=-44.76
DBM[f] ~ ALT[f] + DAPY[f]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0018862 0.015927 -45.754
- DAP[f] 1 0.0020594 0.016100 -45.667
<none> 0.014040 -44.762

Step: AIC=-45.75
DBMI[f] ~ DAP]f]

Df SumofSq RSS AIC
- DAP[f] 1 0.00017493 0.016102 -47.666
<none> 0.015927 -45.754

Step: AIC=-47.67
DBMI[f] ~ 1
Call:
Im(formula = DBM[f] ~ 1)
Residuals:

Min 1Q Median 3Q Max
-0.07925 -0.01800 0.00675 0.01275 0.08575
Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)

(Intercept) 0.64525 0.01696 38.05 2.25e-09 ***
Signif. codes: 0 “*** 0.001 *** 0.01 *’ 0.05°." 0.1 “" 1

Residual standard error: 0.04796 on 7 degrees of freedom
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Call:
Im(formula = DBM ~ ALT + DAP)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.47711 -0.03550 -0.01037 0.04198 0.22380

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.636325 0.026663 23.865 <2e-16 ***
ALT 0.008151 0.004010 2.032 0.0440 *
DAP -0.004582 0.002273 -2.016 0.0458 *

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°"0.1 "1

Residual standard error: 0.08786 on 137 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.03224, Adjusted R-squared: 0.01811
F-statistic: 2.282 on 2 and 137 DF, p-value: 0.1059



[l] " === "

[1] "Familia = 1 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] n_ ===="

Start: AIC=-31.21

DBMI[f] ~ ALTIf] + DAPI[f]

Df SumofSq RSS AIC
- ALTI[f] 1 0.00025995 0.076655 -33.183
- DAP[f] 1 0.00086217 0.077257 -33.121
<none> 0.076395 -31.210

Step: AIC=-33.18
DBM[f] ~ DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0046355 0.081290 -34.713

<none> 0.076655 -33.183
Step: AIC=-34.71

DBM[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.09750 -0.07050 -0.04100 0.03275 0.18850

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.6935 0.0381 18.2 3.74e-07 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 “" 1

Residual standard error: 0.1078 on 7 degrees of freedom

[_’]_] " === "

[1] "Familia = 3 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[_’]_] " === "

Start: AIC=-37.8

DBM][f] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df SumofSq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00001968 0.013433 -39.792
- DAPI[f] 10.00215942 0.015573 -38.757
<none> 0.013414 -37.802

Step: AIC=-39.79
DBMIf] ~ DAP[f]

DfSumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0029217 0.016355 -40.414
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<none> 0.013433 -39.792
Step: AIC=-40.41

DBMIf] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.093143 -0.022643 0.003857 0.037857 0.058857

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.63314 0.01973 32.09 6.09e-08 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 ** 0.01 ** 0.05"" 0.1 " 1

Residual standard error: 0.05221 on 6 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 4 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-47.56

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI[{]

Df SumofSq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00052719 0.023944 -49.363
- DAPI[f] 10.00213018 0.025547 -48.780
<none> 0.023417 -47.564

Step: AIC=-49.36
DBMI[f] ~ DAP]f]

Df SumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0046172 0.028562 -49.776

<none> 0.023944 -49.363
Step: AIC=-49.78

DBMI[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.081222 -0.054222 0.000778 0.049778 0.086778

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.63222 0.01992 31.74 1.06e-09 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°"0.1 "1

Residual standard error: 0.05975 on 8 degrees of freedom
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[1] " === == "

[1] "Familia = 6 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-32.91

DBMI[f] ~ ALTIf] + DAPIf]

Df Sum of Sq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0000465 0.0092087 -34.876
<none> 0.0091623 -32.907
- DAPI[f] 10.0041387 0.0133010 -32.670

Step: AIC=-34.88
DBMIf] ~ DAPY[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0092087 -34.876
- DAPI[f] 1 0.0073501 0.0165588 -33.356

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5 6
-0.07083 0.04124 0.02351 0.01318 0.02595 -0.03304

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>t|)
(Intercept) 0.788469 0.058927 13.381 0.00018 ***
DAP[f] -0.008633 0.004831 -1.787 0.14850

Signif. codes: 0 “*** 0.001 *** 0.01 ** 0.05°." 0.1 “" 1
Residual standard error: 0.04798 on 4 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.4439, Adjusted R-squared: 0.3048
F-statistic: 3.193 on 1 and 4 DF, p-value: 0.1485

[l] " === "

[1] "Familia = 7 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-31.58

DBMI[f] ~ ALT[f] + DAPIf]

Df SumofSqg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.00014351 0.011571 -33.506
- ALT[f] 1 0.00167117 0.013098 -32.762
<none> 0.011427 -31.581

Step: AIC=-33.51
DBM[f] ~ ALTI[f]

DfSumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0022306 0.013801 -34.448
<none> 0.011571 -33.506
Step: AIC=-34.45
DBMI[f] ~ 1

Call:
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Im(formula = DBM[f] ~ 1)
Residuals:

1 2 3 4 5 6
0.040333 0.001333 0.020333 0.006333 0.034333 -0.102667
Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)

(Intercept) 0.63267 0.02145 29.5 8.4e-07 ***
Signif. codes: 0 “*** 0.001 ** 0.01 *’ 0.05°." 0.1 “" 1

Residual standard error: 0.05254 on 5 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 8 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AlIC=-30.36

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAP[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00007202 0.014084 -32.327
- DAP[f] 1 0.00125624 0.015268 -31.843
<none> 0.014012 -30.358

Step: AIC=-32.33
DBM[f] ~ DAPIf]

DfSumofSg RSS AIC
- DAPI[f] 10.0019363 0.016020 -33.554

<none> 0.014084 -32.327
Step: AIC=-33.55

DBMI[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)
Residuals:
1 2 3 4 5 6
0.103 -0.051 -0.036 0.007 -0.036 0.013
Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.63400 0.02311 27.44 1.2e-06 ***
Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 " 1

Residual standard error: 0.0566 on 5 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 9 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " —-== "

Start: AIC=-34.61

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAP[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
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- ALT[f] 1 0.00007821 0.0015635 -36.351
- DAP[f] 1 0.00069543 0.0021807 -34.688
<none> 0.0014853 -34.608

Step: AIC=-36.35
DBM[f] ~ DAPIf]

Df Sum of Sq RSS AIC
<none> 0.0015635 -36.351
- DAPI[f] 1 0.0020137 0.0035772 -34.213

Call:
Im(formula = DBMIf] ~ DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.0134975 -0.0238990 0.0267352 0.0097211 0.0009402

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.630885 0.022094 28.554 9.43e-05 ***
DAP[f] 0.003276 0.001666 1.966 0.144

Signif. codes: 0 **** 0.001 *** 0.01 ** 0.05 ‘" 0.1 " 1
Residual standard error: 0.02283 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.5629, Adjusted R-squared: 0.4172
F-statistic: 3.864 on 1 and 3 DF, p-value: 0.1441

[1] " === "

[1] "Familia = 10 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AIC=-30.88

DBMIf] ~ ALT[f] + DAPIf]

Df SumofSq RSS AIC
- DAP[f] 1 9.6472e-07 0.012844 -32.880
- ALT[f] 1 2.3078e-06 0.012845 -32.879
<none> 0.012843 -30.880

Step: AIC=-32.88
DBMI[f] ~ ALT[f]

Df SumofSqg RSS AIC
- ALT[f] 1 6.7057e-05 0.012911 -34.849
<none> 0.012844 -32.880

Step: AIC=-34.85
DBMI[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
1 2 3 4 5 6

-0.026167 -0.068167 0.004833 -0.001167 0.003833 0.086833

Coefficients:
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Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.63417 0.02075 30.57 7.03e-07 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 "1

Residual standard error: 0.05082 on 5 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 11 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlIC=-28.38

DBMIf] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df Sum of Sq RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0010372 0.0062019 -29.462
<none> 0.0051647 -28.377
- ALT[f] 1 0.0033129 0.0084777 -27.899

Step: AIC=-29.46
DBMI[f] ~ ALT[f]

DfSumofSq RSS AIC
<none> 0.0062019 -29.462
- ALT[f] 10.0036113 0.0098132 -29.167

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f])

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.028517 0.033600 -0.046508 0.045600 -0.004175

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>]t|)
(Intercept) 0.766612 0.070495 10.875 0.00166 **
ALT[f] -0.012221 0.009246 -1.322 0.27802

Signif. codes: 0 **** 0.001 ** 0.01 *’ 0.05°." 0.1 " 1
Residual standard error: 0.04547 on 3 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.368, Adjusted R-squared: 0.1573
F-statistic: 1.747 on 1 and 3 DF, p-value: 0.278

[_’]_] " === "

[1] "Familia = 13 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-32.14

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI{]

Df Sum of Sq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00007077 0.0025030 -33.999
- DAPIf] 1 0.00064585 0.0030781 -32.964
<none> 0.0024322 -32.142

Step: AIC=-34
DBM[f] ~ DAPIf]

Df Sum of Sq RSS AIC

78



<none> 0.0025030 -33.999
- DAP[f] 1 0.0019818 0.0044848 -33.082

Call:
Im(formula = DBMIf] ~ DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5
0.010933 -0.009644 -0.037028 0.029717 0.006023

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.578338 0.047508 12.173 0.00119 **
DAP[f]  0.003870 0.002511 1.541 0.22092

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 “" 1

Residual standard error: 0.02888 on 3 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.4419, Adjusted R-squared: 0.2559
F-statistic: 2.375 on 1 and 3 DF, p-value: 0.2209

[1] " === "

[1] "Familia = 15 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AlC=-22.97

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI[{]

Df SumofSq RSS AIC
- DAP[f] 1 0.00004463 0.015286 -24.951
- ALT[f] 1 0.00039509 0.015636 -24.838
<none> 0.015241 -22.966

Step: AIC=-24.95
DBMI[f] ~ ALT[f]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0066756 0.021961 -25.140

<none> 0.015286 -24.951
Step: AIC=-25.14

DBM[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.1214 0.0196 -0.0024 0.0256 0.0786

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.60740 0.03314 18.33 5.21e-05 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05 """ 0.1 " 1

Residual standard error: 0.0741 on 4 degrees of freedom
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[1] " === "

[1] "Familia = 19 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AlIC=-21.53

DBMI[f] ~ ALTIf] + DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
<none> 0.020309 -21.531
- DAP[f] 1 0.015974 0.036283 -20.629
- ALT[f] 1 0.024113 0.044423 -19.617

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f] + DAPIf])

Residuals:
1 2 3 4 5
-0.115305 0.013390 0.040284 -0.009884 0.071515

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.36472 0.34997 1.042 0.407
ALTIf] 0.05331 0.03459 1541 0.263
DAP[f] -0.02261 0.01803 -1.254 0.336

Residual standard error: 0.1008 on 2 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.5631, Adjusted R-squared: 0.1261

F-statistic: 1.289 on 2 and 2 DF, p-value: 0.4369

[l] " === "

[1] "Familia = 20 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1] " === "

Start: AlIC=-16.38

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI[f]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0026545 0.059499 -18.156
- DAP[f] 10.0161246 0.072969 -17.136
<none> 0.056845 -16.384

Step: AIC=-18.16
DBM[f] ~ DAPIf]

Df SumofSgq RSS AIC
- DAP[f] 1 0.023746 0.083245 -18.477

<none> 0.059499 -18.156
Step: AIC=-18.48

DBMI[f] ~ 1

Call:

Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
1 2 3 4 5
0.0056 0.0566 -0.2494 0.1056 0.0816

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
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(Intercept) 0.63340 0.06452 9.818 0.000603 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°" 0.1 "1

Residual standard error: 0.1443 on 4 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 22 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[1]" === ="

Start: AIC=-27.4

DBMIf] ~ ALT[f] + DAPJf]

Df SumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0003269 0.023271 -29.314
<none> 0.022944 -27.399
- ALT[f] 10.0114137 0.034358 -26.976

Step: AIC=-29.31
DBMI[f] ~ ALT[f]

DfSumofSg RSS AIC
<none> 0.023271 -29.314
- ALT[f] 1 0.019252 0.042523 -27.697

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ ALT[f])

Residuals:
1 2 3 4 5 6
-0.09189 0.05617 0.06915 -0.06278 -0.02080 0.05015

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.75073 0.09463 7.933 0.00137 **
ALT[f] -0.01999 0.01099 -1.819 0.14302

Signif. codes: 0 *“*** 0.001 ** 0.01 *’ 0.05"." 0.1 " 1
Residual standard error: 0.07627 on 4 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.4527,  Adjusted R-squared: 0.3159
F-statistic: 3.309 on 1 and 4 DF, p-value: 0.143

[_’]_] " === "

[1] "Familia = 24 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[_’]_] " === "

Start: AIC=-31.45

DBM][f] ~ ALT[f] + DAP[f]

Df SumofSq RSS AIC
- DAPI[f] 1 0.00081683 0.012502 -33.042
- ALT[f] 10.00120775 0.012893 -32.857
<none> 0.011685 -31.447

Step: AlC=-33.04
DBMIf] ~ ALTIf]

Df SumofSq RSS AIC
- ALT[f] 1 0.00039514 0.012897 -34.855
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<none> 0.012502 -33.042

Step: AIC=-34.85
DBMI[f] ~ 1

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
1 2 3 4 5 6
0.08967 -0.04133 0.02967 -0.01733 -0.02233 -0.03833

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)
(Intercept) 0.67233 0.02073 32.43 5.24e-07 ***

Signif. codes: 0 **** 0.001 ** 0.01 ** 0.05°." 0.1 " 1

Residual standard error: 0.05079 on 5 degrees of freedom

[1] " === "

[1] "Familia = 25 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-35.06

DBMI[f] ~ ALTI[f] + DAPI[{]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0019572 0.021810 -36.399
<none> 0.019852 -35.057
- DAPI[f] 1 0.0069806 0.026833 -34.948

Step: AIC=-36.4
DBMI[f] ~ DAP]f]

Df SumofSg RSS AIC
- DAP[f] 1 0.0051983 0.027008 -36.903
<none> 0.021810 -36.399

Step: AIC=-36.9
DBM[f] ~ 1

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ 1)

Residuals:
Min  1Q Median 3Q Max
-0.0640 -0.0305 -0.0180 0.0000 0.1430

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 0.65700 0.02536 25.91 2.18e-07 ***

Signif. codes: 0 “** 0.001 **' 0.01 ** 0.05°." 0.1 " 1

Residual standard error: 0.06709 on 6 degrees of freedom
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[1] " === "

[1] "Familia = 27 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
1" ="

Start: AlIC=-41.27

DBMI[f] ~ ALTIf] + DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.003038 0.024763 -42.223
<none> 0.021725 -41.270
- DAP[f] 1 0.051736 0.073461 -33.524

Step: AlC=-42.22
DBMIf] ~ DAP[f]

Df SumofSg RSS AIC
<none> 0.024763 -42.223
- DAP[f] 1 0.053471 0.078234 -35.020

Call:
Im(formula = DBM[f] ~ DAPIf])

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-0.08806 -0.03408 -0.01030 0.05377 0.07255

Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>t|)
(Intercept) 1.083699 0.100586 10.774 3.78e-05 ***
DAP[f] -0.021695 0.006027 -3.599 0.0114*
Signif. codes: 0 *** 0.001 “**' 0.01 * 0.05‘" 0.1 "1

Residual standard error: 0.06424 on 6 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.6835, Adjusted R-squared: 0.6307

F-statistic: 12.96 on 1 and 6 DF, p-value: 0.01137

[1] " === "

[1] "Familia = 28 Modelo: DBM = b0 + b1*ALT+b2*DAP"
[l] " === "

Start: AIC=-25.34

DBMI[f] ~ ALT[f] + DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
- ALT[f] 1 0.0020224 0.27854 -27.279
- DAP[f] 1 0.0031765 0.27970 -27.241
<none> 0.27652 -25.344

Step: AIC=-27.28
DBMIf] ~ DAPIf]

Df SumofSg RSS AIC
- DAP[f] 10.0011614 0.27971 -29.241
<none> 0.27854 -27.279
Step: AIC=-29.24
DBMI[f] ~ 1

Call:
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Im(formula = DBM[f] ~ 1)
Residuals:

Min 1Q Median 3Q Max
-0.47167 -0.00067 0.04433 0.11533 0.13433
Coefficients:

Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)

(Intercept) 0.65467 0.06233 10.55.88e-06 ***
Signif. codes: 0 *** 0.001 “*" 0.01 **0.05°" 0.1 *" 1

Residual standard error: 0.187 on 8 degrees of freedom
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APENDICE A - TABELAS

Tabela 11 - Estimativas de parametros estatisticos e genéticos para os caracteres:
altura total das plantas (ALT), diametro a altura do peito (DAP), densidade béasica da
madeira (DBM), didametro médio de copa (DMC), forma do fuste (FOR) e relagéo
cerne/alburno na base (RC/Ab) em um teste de progénies e procedéncias de
Myracrodruonurundeuva, instalado em Selviria-MS, aos 31 anos, para a populacao de
Bauru-SP.

Estimativas ALT DAP DBM DMC FOR RC/Ab
(m) (cm) (gem?®)  (m)
&2 0,980218 0,174046 0,012215 0,151956 0,001562 0,254397
a
65 0,246072 0,082519 0,003054 0,038689 0,000776 0,063609
&2 0,985028 3,972584 0,001404 0,372881 0,051928 0,026059
c
&2 5,104357 23,449930 0,007653 1,553202 0,480826 0,182860
e

6,335457 27,505033 0,012112 1,964772 0,533531 0,272528

(o}
N

~2 A L . ~ A s - . A s
Nota: G, variancia genética aditiva; 67:variancia entre familias, cujos componentes de variancia
genética aditiva e variancia genética de dominancia dependem da taxa de autofecundagéo (Resende,
~2 S : ~2 A . . N . A
2007b); o, variancia ambiental entre parcelas; G, variancia residual (ambiental+ndo aditiva); cszf

variancia fenotipica individual.
Fonte: Préprio autor.



86

Tabela 12 - Estimativas de parametros estatisticos e genéticos para os caracteres:
altura total das plantas (ALT), diametro a altura do peito (DAP), densidade basica da
madeira (DBM), didametro médio de copa (DMC), forma do fuste (FOR) e relagéo
cerne/alburno na base (RC/Ab) em um teste de progénies e procedéncias de
Myracrodruonurundeuva, instalado em Selviria-MS, aos 31 anos, para a populacao de
Selviria-MS.

Estimativas ALT DAP DBM DMC FOR RC/Ab
(m) (cm) (gem?®)  (m)
&2 0,752402 0,195664 0,015129 0,174402 0,011661 0,167298
a
65 0,189594 0,091327 0,003782 0,043933 0,003312 0,041831
&2 1,431025 4,347713 0,000923 0,191916 0,039831 0,042982
c
&2 5,287820 23,608721 0,006498 1,291082 0,379995 0,155161

6,908439 28,047761 0,011203 1,526932 0,423138 0,239974

(o}
N

A2 A L s . ~ A s - . iAo
Nota: G varidncia genética aditiva; 6;: variancia entre familias, cujos componentes de variancia
genética aditiva e variancia genética de dominéncia dependem da taxa de autofecundacdo (Resende,
A2 A s . ~2 A . . ~ . A
2007b); o, variancia ambiental entre parcelas; G, variancia residual (ambiental+ndo aditiva); cszf

variancia fenotipica individual.
Fonte:
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Tabela 13 - Estimativas de parametros estatisticos e genéticos para os caracteres:
altura total das plantas (ALT), diametro a altura do peito (DAP), densidade basica da
madeira (DBM), didametro médio de copa (DMC), forma do fuste (FOR) e relagéo
cerne/alburno na base (RC/Ab) em um teste de progénies e procedéncias de
Myracrodruon urundeuva, em Selviria-MS, aos 31 anos, envolvendo as populacéo de
Bauru-SP e Selviria-MS.

Estimativas ALT DAP DBM DMC FOR RC/Ab
(m) (cm) (gem?®)  (m)
&2 0,659815 1,743572 0,001343 0,160662 0,019237 0,030186
a
65 0,305198 0,548199 0,001834 0,063721 0,005430 0,032017
&2 0,305198 0,548199 0,001834 0,063721 0,005430 0,032017
c
62 0,002387 0,005263 0,000188 0,019651 0,012794 0,000134
&2 5,989828 26,443772 0,007818 1,656619 0,466392 0,193317
e
62f 6,602611 27,545433 0,011673 1,803711 0,490046 0,257486

A2 A s Lo . ~ A s - . CA s
Nota: G, variancia genética aditiva; ;: variancia entre familias, cujos componentes de variancia
genética aditiva e variancia genética de dominéncia dependem da taxa de autofecundacédo (Resende,
~2 N : R . - ~ ~2 T
2007b); G, variancia ambiental entre parcelas; 67 variancia genética entre populagdes; G, variancia
residual (ambiental+néo aditiva); 62f variancia fenotipica individual.
Nota: Préprio autor.
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Tabela 14 - indices utilizados nas equacdes de regressdo nas estimativas da densidade
basica da madeira a populacédo de Bauru-SP: DBM = b0 + b1.ALT + b2.DAP

Progénie b0 bl b2 R? n
1 0,0685483 -0,070404 0,0908175 0,66 9
2 0,1475861 0,1837654 -0,127806 0,39 6
3 0,5989176 -0,104528 0,0627518 0,12 6
4 -0,579371 0,0567487 0,0583933 0,94 6
5 1,7067391 -0,122146 0,007038 0,36 6
6 : . . . .
7 0,4439362 0,0705889 -0,050168 0,28 7
8 0,2964589 -0,039075 0,0651284 0,39 6
9 -0,705825 -0,018279 0,1371479 0,44 9

10 : . . : .
11 -0,077691 0,004293 0,0316243 0,24 5
12 -0,019591 0,0357466 0,0092453 0,05 8
13 . . . .

14 -0,938777 -0,022181 0,1673974 0,88

15 0,5164881 -0,046565 0,0314785 0,53

16 : . . : .
17 1,0007583 0,0391099 -0,109575 0,69 5
18 -0,803461 0,0052102 0,1317854 0,89 5
19 -0,465982 0,0668398 0,0406578 0,39 6
20 -0,004689 0,1797299 -0,083348 0,07 6
21 : . . : .
22 0,567948 0,0009148 -0,009912 0,02 6
23 0,7622039 0,0235278 -0,05937 0,13 5
24 -0,025091 -0,052035 0,0992945 0,12 8
25 -0,149243 0,0632436 -0,001336 055 10
26 -0,984197 0,0187807 0,1359465 0,71 9
27 -0,436202 0,1260083 0,0013102 0,61 8
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Tabela 15 - indices utilizados nas equacées de regressdo nas estimativas da densidade
basica da madeira para a populacdo de Selviria-MS:

DBM = b0 + b1.ALT + b2.DAP

Progénies b0 b1l b2 RZ n
1 -0,361365 0,1324388 -0,051307 025 7
2 . . . . .
3 -0,21189 0,0476618 0,0104168 059 7
4 0,1354393 -0,036147 0,0453844 015 9
5 . . . . .
6 0,9783198 -0,070018 -0,018654 041 7
7 -1,341219 0,270076 -0,051248 098 6
8 -0,477709 0,0474659 0,0540904 089 6
9 -0,262497 0,0185364 0,0696893 0,18 5

10 -0,382166 0,1244467 -0,010204 051 6
11

12 . . : . :
13 -0,532001 0,0966605 0,0126136 064 5
14 . . . . .
15 -0,118785 0,1605883 -0,09136 09 5
16

17

18 . . . . .
19 -0,359726 -0,160323 0,2368252 0,67 5
20 -0,120848 0,0046372 0,0375568 084 5
21 . . . . .
22 -0,349245 0,0607884 0,0276752 0,68 6
23 . . . . :
24 -0,118275 0,0588336 0,0105468 021 6
25 -0,647628 0,0900548 0,0391547 023 7
26 . . . . .
27 -0,922643 0,0674903 0,0674661 0,67 8
28 -0,315889 -0,088346 0,1705935 061 9




