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RESUMO

O objetivo do trabalho foi a avaliagdo de testes de progénies de Eucalyptus grandis
W.Hill ex Maiden, por meio do programa computacional SELEGEN-REML/BLUP,
identificando os melhores individuos e familias para compor uma populagdo de
melhoramento e seu respectivo uso em pomares de sementes por mudas ou clonal.
Cinquenta e trés progénies de trés procedéncias australianas foram testadas nos
municipios paulistas de Mogi Guacgu, Boa Esperanga do Sul e Cagapava. O
delineamento usado foi o de blocos de familias compactadas, com numero de
repeticobes variaveis por local e parcelas lineares de seis plantas cada, no
espacamento de 3 m x 2 m. Duas formas de padronizagdo ou corre¢cao de dados
foram empregadas, visando avaliar a sua eficiéncia na redugédo da heterogeneidade
das variancias genética, ambiental e fenotipica presentes. Complementarmente, as
estatisticas da Média Harmoénica dos Valores Genéticos (MHVG), da Performance
Relativa dos Valores Genéticos (PRVG) e da Média Harménica da Performance
Relativa dos Valores Genéticos (MHPRVG) preditos foram usadas como medidas
para fornecer e facilitar a interpretacdo da estabilidade genotipica e adaptabilidade
de plantas, empregando-as como distintos critérios a simulagcdo de selegdo por
produtividade, estabilidade e adaptabilidade ou pelos trés atributos
simultaneamente, tendo sido estimadas pela metodologia dos modelos mistos com
efeitos genéticos assumidos como aleatérios. A corregdo de dados efetuada pela
raz&do (hi/hin) entre a raiz quadrada da herdabilidade no local i e a média das raizes
quadradas das herdabilidades em cada ambiente ou local apresentou maior
eficiéncia quando comparada a nao corregao ou corregcao de dados feita pelo desvio
padrao fenotipico (&, ), usualmente empregado. As estatisticas da MHVG, PRVG e

MHPRVG mostraram-se uteis a simulagao de selecdo de individuos pelos atributos
considerados, fornecendo opg¢des para a escolha de estratégias e critérios de
selegcdo mais oportunos, ao considerar os distintos valores de ganhos genéticos
preditos. Adicionalmente, os resultados das analises conjuntas de locais
confirmaram que ganhos de alta magnitude podem ser obtidos para o crescimento
em diametro, com a selegcdo de individuos baseada nos seus valores genéticos,
tanto pelo desbaste dos testes, transformando-os opcionalmente em pomares de
sementes por mudas, como por meio da propagagao vegetativa dos melhores
individuos para um pomar clonal de sementes. Em fun¢&o dos valores obtidos para
a correlagao genética entre os locais, uma unica Populagdo Selecionada e um unico
Pomar Clonal de Sementes podem ser estabelecidos ao atendimento de regides
representativas dos trés locais experimentais testados, implicando em economia de
investimentos. A variabilidade genética presente foi expressada pelos valores
moderados obtidos de herdabilidade individual, no sentido restrito, para o
crescimento em diédmetro a altura do peito (DAP), nos trés locais estudados. A
adocao de estratégias e critérios propostos a selegcdo permitira compor uma
Populacdo Selecionada com duzentos individuos de maiores valores genéticos, com
numero efetivo de familias adequado, propiciando ganhos para DAP entre 12,89% a
24,33%, em relagdo a média experimental, no estabelecimento de um Pomar de
Sementes por Mudas. A selecdo dos vinte individuos com os maiores valores
genéticos aditivos, para o estabelecimento de um Pomar Clonal de Sementes,
podera propiciar ganhos para DAP entre 17,18% e 50,95%, em relacdo a média
experimental. Por sua vez, a selegédo dos vinte melhores individuos, com os maiores

X1



valores genotipicos, para o estabelecimento de um Jardim Clonal, podera propiciar
ganhos para DAP entre 22,40% a 82,16%, em relagdo a média experimental, para
as plantagdes clonais resultantes do material selecionado em questéao.

Palavras-chave: genética quantitativa; melhoramento de eucalipto; modelos lineares;

predicdo de valores genéticos; REML/BLUP; tamanho efetivo populacional,
heterogeneidade de variancias.
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ABSTRACT

REML/BLUP FOR THE ANALYSIS OF MULTIPLE EXPERIMENTS IN Eucalypus
grandis W. HILL EX MAIDEN TREE IMPROVEMENT

This research work was developed in order to evaluate progeny trials of Eucalyptus
grandis W. Hill ex Maiden using the sofware SELEGEN-REML/BLUP. The best trees
were identified in order to be used in seedlings and clonal orchards. Fifty three half-
sib progenies of three Australian provenances were tested in the municipalities of
Mogi Guagu, Boa Esperanga do Sul and Cagapava, all located in the State of Sao
Paulo. A compacted families block experimental design was used with variable
number of replicates, linear plots of six trees each, and a 3.00 x 2.00 m spacing. Two
methods of data standardization or transformation were used in order to evaluate
their efficiency in the reduction of the genetic, environmental and phenotipic
variances. The estimated Harmonic Mean for Genetic Values (MHVG), Relative
Performance of Genetic Values (PRVG) and the Harmonic Mean of Relative
Performance of Genetic Values (MHPRVG) were used as measures to provide and
facilitate the interpretation of genotipic stability and adaptability of the plants. The
different criteria mentioned were applied as an alternative to the simulation of
selection for productivity, estability, adaptability, and with the three attributes
simultaneously, were estimated with the mixed model methodology with genetic
effects pre-assumed to be random. The transformation or correction of the data,
performed with the ratio (hi/him) between the square root of heritability in locality / and
the mean of square roots of heritability in each locality, has presented higher
efficiency than the non-correction as well as the data correction obtained with the

phenotypic standard deviation (&,) usually used. Statistics obtained with MHVG,

PRVG and MHPRVG proved to be usefull to simulate the selection of individuals with
the attributes considered, providing options for the sorting of strategies and criteria by
considering different values for the estimated genetic gains. Additionally, results of
joint analysis of data from different locations have confirmed that high magnitude
gains can be obtained for diameter growth though the selection of individuals based
on their genetic values. This can be achieved either with thinning of the trial, resulting
in a seed orchard or with vegetative propagation of the best individuals for the
establishment of a clonal seed orchard. From the results obtained for genetic
correlation among locations, one single Selected Population and just one Clonal
Seed Orchard can be established that represents all regions of the three
experimental locations which in turn implies investment savings. Genetic variability
was achieved with the moderates values obtained from individual heritability, in the
narrow sense, for growth in DBH in the three locations studied. The adoption of
strategies and criteria proposed for the selection will enable the composition of a
selected population with two hundred individuals of high genetic value and an
adequate effective number of families, producing gains for DBH between 12.89% and
24.33% in relation to the overall experimental average, for the establishment of a
seed orchard. The selection of twenty individuals with the highest breedin values, for
the establishment of a clonal seed orchard may provide gains for DBH between
17.18% and 50.95% in relation to the experimental average. On the other hand,
selection of the best twenty individuals, with the highest genotipic values for the
establishment of a seed orchard, may provide gains for DBH between 22.40% and
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82.16%, in relation to the experimental average, for clonal plantations produced with
the selected material.

Key-words: quantitative genetics, eucalypt improvement, linear models, prediction of
genetic values, REML/BLUP, effective population size; heterogeneity of variances.
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1 INTRODUGAO

No Brasil, as plantagdes florestais com bases sustentadas sdo formadas por
poucas espécies nativas da regido Norte e espécies dos géneros Pinus e Eucalyptus
nas demais regides, com Pinus destacando-se mais na regidao Sul e Eucalyptus nas
regides Sudeste, Centro-Oeste e Nordeste. O interesse por espécies de rapido
crescimento, como fonte de matéria prima para usos multiplos tem aumentado de
maneira significativa nos ultimos anos. As restrigbes impostas ao uso de madeiras
provenientes de florestas tropicais nativas, aliada a necessidade imperiosa de suprir
o mercado interno, tém sido apontadas como um dos principais fatores que levaram
a busca de espécies de rapido crescimento e o desenvolvimento de tecnologias
apropriadas ao atendimento da demanda das industrias (ASSIS, 1999).

De acordo com Roxo (2003), o setor florestal brasileiro destaca-se no cenario
mundial devido a diversidade das florestas nativas e a capacidade produtiva das
florestas plantadas. Atualmente, o Brasil possui, aproximadamente, cinco milhdes de
hectares de florestas plantadas, das quais 64% sao florestas de eucalipto presentes
em pouco mais de quinhentos municipios brasileiros. Essas florestas de eucalipto
suprem apenas um terco do total da demanda anual e atual de madeira, com o
consumo situado na faixa dos trezentos milhdes de metros cubicos.

Apenas 6% do total da demanda anual de madeira séao atribuidos a produgao
de celulose e papel (100% oriunda de florestas plantadas), sendo os restantes 9% e
85% da madeira atribuidos, respectivamente, aos produtos sélidos e madeira para
energia (ROXO, 2003).

Conforme relatado pela Bracelpa (2004), o setor florestal brasileiro vem
apresentando um significativo desempenho e participagdo no desenvolvimento
socio-econdmico nacional, gerando um PIB superior a US$ 20 bilhdes, equivalente a
4% do PIB nacional, propiciando quase dois milhdes de empregos (setecentos mil
diretos) e divisas anuais de aproximadamente US$ 4,5 bilhdes, representando 8%

do total das exportacdes brasileiras.



Em 2003, o setor florestal exportou aproximadamente US$ 3,1 bilhdes, gerando
um saldo comercial de US$ 2,5 bilhdes, com o recolhimento de aproximadamente
R$1,7 bilhdo em impostos. Os segmentos industriais de celulose e papel, nos
ultimos anos, tém produzido médias anuais de aproximadamente nove e oito milhdes
de toneladas, respectivamente, conferindo-lhes a sétima e décima primeira
colocagdes na lista dos maiores produtores mundiais (BRACELPA, 2004).

A principal vantagem competitiva do Brasil € a sua tecnologia florestal, baseada
em programas de melhoramento genético e de multiplicagédo clonal do eucalipto
desenvolvidos nos ultimos trinta anos. Para Gonzélez et al. (2002), todo esse
conhecimento cientifico e tecnolégico gerou um ganho na produtividade das
plantacdes florestais, passando de 20 m%nha.ano (oito érvores/m3), no inicio da
década de 1970, para 50 m*/ha.ano (3,1 arvores/m®), em 1999. O melhoramento
genético da madeira de eucalipto baseia-se principalmente nos critérios de
produtividade das arvores por hectare, sendo que os parametros tecnolégicos, como
€ 0 caso da qualidade da madeira, também deveriam ser devidamente considerados
nos programas de selegéo.

Ainda, segundo Roxo (2003), embora apresentem certas vantagens que
possibilitam um setor florestal globalmente competitivo, principalmente devido aos
fatores: (i) taxa de crescimento das espécies de eucalipto e pinus (dez vezes maior
que aquelas do hemisfério norte); (ii) dimensdes continentais; (iii) disponibilidade de
areas para plantios; (iv) dominio tecnoldgico; (v) facilidade de acesso maritimo; (vi)
gestao profissional; e (vii) m&o-de-obra qualificada, as industrias florestais brasileiras
podem e devem ter seu aproveitamento muito melhorado, ainda. Com grande
vocagao para atividades agropecuarias e florestais, € um paradoxo que a atual
participacdo do Brasil no comércio internacional de produtos florestais represente
apenas 1,5% do total (US$ 290 bilhdes), comparativamente a participagdo de paises
como o Canada (20,5%), Estados Unidos da América do Norte (11,6%), Finlandia
(7,6%), dentre outros. A demanda industrial atual de madeira de eucalipto e pinus ja
€ maior que a oferta, anteriormente auto-suficiente, levando a falta de madeira
dessas espécies, a partir de 2004, o que limitara o crescimento do setor, com
necessidades de importagdo de madeira de outros paises, elevacdo dos precos da



madeira no mercado interno e maior pressao de consumo sobre as florestas naturais
(ROXO, 2003).

Diante da necessidade de aumentar a oferta de madeira de florestas plantadas,
torna-se imprescindivel introduzir ou aperfeicoar técnicas que contribuam
eficientemente para o aumento da produtividade e melhoria da qualidade das
plantagdes, conferindo-lhes sustentabilidade dos sistemas de produgdo, sem
prejuizos ao ambiente.

A produtividade média de madeira de eucalipto dobrou, nos ultimos trinta anos,
gracas aos ganhos decorrentes da aplicagdo de métodos de melhoramento
genético, dentre outros meios de otimizagdo da producdo. Desde que haja o correto
emprego de material genético com potencial para sele¢ao e de técnicas apropriadas
de melhoramento, ganhos crescentes de produtividade ainda poderao ser obtidos,
principalmente para espécies no inicio de domesticagdo, como € o caso do
eucalipto. A exploragcdo da variabilidade pela selecdo de melhores gendtipos € um
meio eficiente para o aumento de alelos favoraveis controlando as caracteristicas
desejaveis, ao longo das geragdes, resultando no aumento ou melhoria das
caracteristicas almejadas.

Considerados estes antecedentes, o presente trabalho tem os seguintes
objetivos:

a) estimar os parametros genéticos e predizer ganhos esperados com a
selecdo englobando 53 familias de trés procedéncias de sementes de Eucalyptus
grandis W. Hill ex Maiden, estabelecidas em trés locais do Estado de Sao Paulo,
com base no crescimento em didametro, para comporem uma Populacdo de
Melhoramento, com tamanho efetivo populacional adequado;

b) estudar a interagdo gendtipo x ambiente, simulando diferentes critérios e
estratégias de selecdo de individuos e familias, buscando alternativas que
privilegiem a produtividade, estabilidade e adaptabilidade, simultaneamente, para a
implantacdo de pomares de sementes por mudas e clonais, e da populacado
selecionada a integrar o programa de melhoramento da espécie; e

c) testar diferentes formas de corregdo de dados para o carater diametro, como
forma de considerar a heterogeneidade de varidncias manifestadas nos locais

experimentais.



Para os referidos objetivos, as seguintes hipoteses s&o estabelecidas:

(i) uma vez que o procedimento o6timo atual de estimag&o/predicdo no
melhoramento de plantas e animais € o REML/BLUP (maxima verossimilhancga
restrita/melhor predi¢do linear ndo viciada), que tem fornecido bons resultados para
diversas espécies perenes, entdo, se aplicado ao eucalipto, por meio do programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP, também fornecera bons resultados; e

(ii) pelos estudos de interagao gendtipo ambiente, nos locais experimentais, em
funcdo da magnitude da variagao genética presente e das respostas das progénies e
procedéncias as condicdes ambientais, poder-se-a fornecer subsidios aos
programas de melhoramento da espécie, contemplando diferentes possibilidades de
selecdo e propagacao dos melhores gendtipos, contribuindo para o aumento da

produtividade florestal e sustentabilidade dos sistemas de producéo.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 O GENERO EUCALYPTUS

2.1.1 Caracteristicas gerais

O eucalipto pertence a divisdo Angiospermae, classe Dicotyledonea, ordem
Myrtales, familia Myrtaceae e género Eucalyptus, com muitas espécies, subespécies
e alguns hibridos naturais, sendo também notérias as variedades fenotipicas
intraespecificas decorrentes de condicdbes ambientais ou da hibridagéo
(BERTOLUCCI et al., 1995). E um dos géneros predominantes da flora australiana,
estendendo-se das areas sub-alpinas as florestas umidas costeiras, as florestas
temperadas e a zona mais arida da Australia.

O género esta subdividido, taxonomicamente, em oito sub-géneros informais,
segundo Pryor (1976). O sub-género Symphyomyrtus € o grupo que apresenta a
maior parte das espécies cultivadas no mundo, apresentando nove secgbdes, das
quais trés contém praticamente todas as espécies mais cultivadas como exoética:
Secao Transversaria (E. grandis; E. saligna, E. urophylla); Secdo Exsertaria (E.
camaldulensis, E. exserta, E. tereticornis) e Seg¢do Maidenaria (E. globulus, E.
viminalis). De acordo com Nicolle (2004), o eucalipto compreende todas as plantas
do género Eucalyptus, com quase oitocentos espécies, e as plantas dos géneros
Angophora (“apples”) e Corymbia (“bloodwoods”), esse ultimo recentemente re-
descrito.

Conforme Eldridge et al. (1994), as espécies do género Eucalyptus tiveram sua
origem na Australia e regides proximas, como Timor, Indonésia, Papua Nova Guiné,
Molucas, Irian Jaya e sul das Filipinas, mas confinadas predominantemente ao
continente australiano, na faixa latitudinal entre 9°N e 45°S, encontrando-se
amplamente distribuidas entre as altitudes de 30 m a 2.000 m. De acordo com

Waugh (1998), as florestas australianas sdo dominadas por eucaliptos, onde mais de



720 espécies sdo reconhecidas, das quais aproximadamente uma centena é

utilizada em produtos da madeira.

2.1.2 Importancia

Uma ou mais espécies de eucalipto sao cultivadas em muitos paises, mas sao
poucas as espécies plantadas comercialmente. Provavelmente, ndo mais de vinte
espécies e algumas poucas resultantes da hibridagao interespecifica vém sendo
utilizadas, em escala comercial, em oitenta paises da Asia, da Africa, das Américas
(Central, Norte e do Sul), da Europa, de alguns paises do Mediterraneo e de
algumas llhas do Oceano Pacifico, compreendidos entre as latitudes de 40°N e 45°S
(FLYNN, 1999). Nesses paises, a produtividade do eucalipto é altamente variavel,
em fungcdo das condigbes ambientais, da espécie utilizada, da origem ou
procedéncia do propagulo vegetal e seu grau de melhoramento, do tipo de manejo e
controle dos fatores do meio.

Desde o uso inicial da madeira de eucalipto para a produgdo de celulose e
papel, ocorrido na Europa, por volta de 1919, muitas espécies vém ganhando
crescente importancia e tornando-se mundialmente expressivas. Uma substancial
parte da celulose de espécies folhosas usadas na fabricacdo de papel para
impressao e escrita € oriunda de plantacbes de eucalipto feitas pelos maiores
produtores mundiais, principalmente Brasil, india, Africa do Sul, Portugal, Angola,
Espanha, China, Franga e Jap&o. A tendéncia do comércio internacional de celulose
de eucalipto, segundo Flynn (1999), continua motivando o estabelecimento de
centenas de milhares de hectares de plantagdes no mundo. O uso da madeira de
eucalipto para energia industrial também tem sido crescente em diversos paises,
como consequéncia da primeira crise mundial do petrdleo.

Estimativas do ano de 1985 ja indicavam que a area cultivada mundialmente
era superior a seis milhdes de hectares (ELDRIDGE et al., 1994). Davidson (1998)
fornece uma estimativa de 13,6 milhdes de hectares plantados em todo o mundo
com o género, mas ressalva que plantagdbes com o propoésito industrial devem

totalizar cerca de 50% deste total, sendo a outra metade constituida de plantagdes



em escala ndo comercial destinadas a produgdo de lenha. Esse valor da area
mundial plantada também é confirmado por Flynn (1999) e Silva (2004), os quais
relatam que, dos quase cem paises com programas de reflorestamento no mundo,
somente 58 deles o fazem em grande escala. No Brasil, atualmente, as plantagdes
de eucalipto, com propdsito industrial, somam aproximadamente trés milhdes de
hectares.

O emprego industrial da madeira de eucalipto no Brasil tem sido marcante, com
plantagbes estabelecidas para a producdo de celulose, papel, carvao vegetal
destinado as siderurgias, como forma alternativa de substituicdo do carvao mineral.
Também, presta-se, a fabricacdo de laminas e compensados de madeira e painéis
de madeira reconstituida, tais como as chapas de fibras, os aglomerados de
madeira, “MDF” (fibras de média densidade) e “OSB” (painel de particulas
orientadas), além de madeira serrada.

Espécies de eucalipto tém sido predominantemente utilizadas nos
reflorestamentos brasileiros, devido ao seu rapido crescimento, capacidade de
adaptacdo de determinadas espécies as diversas regides ecoldgicas e pelo
potencial econdmico de utilizacdo da sua madeira. Dentre as principais espécies
utilizadas, Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden e seus hibridos interespecificos,
principalmente com a espécie Eucalyptus urophylla, continuam sendo as mais
importantes, face ao seu uso intensivo e crescente nos segmentos industriais e,

mais recentemente, para a producédo de madeira serrada.
2.2 A ESPECIE Eucalyptus grandis W. HILL EX MAIDEN
2.2.1 Area de ocorréncia natural e habitat
Conforme Embrapa (1986), a principal area de ocorréncia natural de E. grandis
situa-se ao norte de Nova Gales do Sul e ao sul de Queensland (QLD), entre as

latitudes 25° e 33° Sul, ocorrendo ainda no centro (latitude 21° Sul) e no norte (16° a

19°S) de Queensland (Figura 1). As altitudes variam desde aquelas proximas ao mar



até 600 m, na area de maior ocorréncia, e entre 500 e 1.100 m, nas areas mais ao
norte (Atherton-QLD).

Ocorre em solos aluviais ou de origem vulcanica, nos vales e planicies ao
longo da costa leste australiana, estendendo-se até o limite de Queensland-Nova
Gales do Sul. Existem outras duas populacdes que se estendem ao planalto de
Atherton, na latitude de 13°S. Cresce melhor nos solos com textura argilosa de
origem aluvial ou vulcanica, profundos, mais umidos, mas bem drenados. Na area de
ocorréncia natural, arvores de grande porte crescem em florestas quase puras ou
mistas. As principais espécies associadas com E. grandis, nessas ultimas, sao E.
intermedia, E. pilularis, E. microcorys, E. resinifera e E. saligna, bem como Syncarpia

glomulifera, Tristania conferta e Casuarina torulosa (BOLAND et al., 1984).
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FIGURA 1 - AREA DE OCORRENCIA NATURAL DE EUCALYPTUS GRANDIS



De acordo com Embrapa (1986), o clima varia de subtropical umido (sul) ao
tropical umido (Atherton-QLD). Na principal area de ocorréncia, a temperatura meédia
das maximas do més mais quente situa-se entre 24° e 30 °C e a média das minimas
do més mais frio entre 3° e 8°C. Para as areas ao norte, os valores variam de 29° a
32°C e 10°a 17°C.

As areas costeiras sao livres de geadas, enquanto que, nos locais de maior
altitude, longe da costa, podem ocorrer geadas ocasionais. A precipitagao
pluviométrica média anual situa-se entre 1.000 a 3.500 mm, com maior concentracao
no verao, principalmente no centro e no norte de Queensland. A estagdo seca nao
ultrapassa trés meses (EMBRAPA, 1986).

2.2.2 Biologia floral e sistema reprodutivo

As flores de eucalipto sdo morfologicamente bissexuadas (hermafroditas), com
orgaos masculinos e femininos na mesma flor, onde ocorrem tanto a fecundagéao
cruzada como a autofecundagdo (PRYOR, 1976), com amplos padrdes de
cruzamento, incluindo os dois extremos, ou seja, desde a autofecundagédo causada
por cleiostogamia (VENKATESH et al., 1973), até a fecundagao cruzada obrigatdria,
em razao da auto-incompatibilidade (PRYOR, 1957; HODGSON, 1976), da macho
esterilidade ou da esterilidade feminina (CARR et al., 1971). Nas populagdes
naturais, as espécies cultivadas de eucalipto exibem um sistema de cruzamento
misto, mas predominantemente de alogamia (MORAN e BELL, 1983).

A polinizacao é realizada predominantemente por insetos, particularmente por
abelhas. O estigma nao é receptivo até que o pdlem seja liberado da flor (QUINTIN,
2003). O eucalipto, durante o seu ciclo de vida, tem um sistema de cruzamento, com
taxas relativamente altas de polinizagdo cruzada, mantidas por protandria e varios
niveis de auto-incompatibilidade, reforcada pela selecdo contra autofecundacéao
(PHILLIPS e BROWN, 1977). Beardsell et al.(1993) sugerem que isso pode ser o

principal mecanismo controlador da taxa de polinizagao cruzada da espécie.
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2.2.3 Importancia de Eucalyptus grandis

A opcéo pelo Eucalyptus grandis no Brasil, segundo Tomaselli (2000), resulta
da sua excelente resposta silvicultural, como boa forma e rapido crescimento, além
de propriedades desejaveis para usos multiplos da sua madeira. Da area total atual
plantada com espécies de eucalipto no Brasil (aproximadamente trés milhdes de
hectares), E. grandis e seus hibridos interespecificos perfazem 50% (1,5 milhdo de
hectares), cuja madeira é destinada as industrias de celulose, papel, de painéis
reconstituidos, serrarias e lenha para energia (SBS, 2003).

De acordo com Florestar Estatistico (2003), o Estado de Sao Paulo apresenta
uma area reflorestada de aproximadamente 926 mil hectares, sendo 768 mil
hectares de eucaliptos e 158 mil hectares de pinus. E. grandis e seus hibridos
interespecificos contribuem com 24,74% (190 mil hectares) do total desta area, em
Sao Paulo. A madeira de eucalipto tem sido responsavel por 65 a 70% do total de
pasta celuldsica produzida na ultima década (BRACELPA, 2004), sendo que E.
grandis e seus hibridos interespecificos tém tido uma expressiva participacdo desse
total.

2.3 CARACTERISTICAS DO PROGRAMA DE MELHORAMENTO GENETICO
FLORESTAL

De acordo com Resende (2002a), o sucesso de um programa pratico de
melhoramento genético de espécies perenes depende fundamentalmente de
conhecimentos sdlidos de, no minimo, quatro areas: (i) conhecimento do produto
final de interesse, com suas relagbes industriais e mercadoldgicas, exigéncias
qualitativas e formas de uso pelo consumidor; (ii) conhecimento do germoplasma
disponivel para a obtengdo de tais produtos, notadamente da variagdo bioldgica
entre espécies do género, entre populagdes dentro de espécie e dentro de
populagdes; (iii) conhecimento dos fatores ambientais que interferem na expressao
fenotipica, tais como os fatores edaficos, climaticos e técnicas de cultivo das plantas

e de colheita dos produtos; e (iv) conhecimento de metodologias de selegao e de
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melhoramento, destacando-se o emprego eficiente das técnicas de genética

quantitativa.

2.3.1 Antecedentes

O primeiro programa de melhoramento genético de eucaliptos foi elaborado por
C.A. Krug, em 1941, e as sementes disponiveis para aos plantios até a década de
1960, eram provenientes de parcelas experimentais ou talhbes desbastados, sem
isolamentos contra pdlens indesejaveis e, portanto, com baixa qualidade genética.
No conceito atual, essas fontes de sementes teriam uma qualidade equivalente a
uma situacéo intermediaria entre Area de Coleta de Sementes (ACS) e uma Area de
Producdo de Sementes (APS). De um modo geral, os plantios originados dessas
sementes apresentavam alta porcentagem de hibridos interespecificos (FERREIRA
e SANTOS, 1997).

Os primeiros Pomares Clonais de Sementes (PCS) de eucalipto, estabelecidos
somente no final da década de 1960, para atender a demanda crescente de
sementes, foram oriundos da propagacao de arvores selecionadas fenotipicamente,
das melhores plantagdes existentes ou de areas experimentais (FERREIRA e
SANTOS, 1997).

No inicio da década de 1970, foram instalados os primeiros testes de progénies
e iniciada a re-introducdo de germoplasmas, com base genética apropriada, de
especies e procedéncias selecionadas. As atividades relacionadas com a produgao
de sementes melhoradas de eucaliptos foram priorizadas principalmente nas
décadas de 1970 e 1980 (RODRIGUEZ, 2004).

A ocorréncia do cancro basal, causado pelo fungo Cryphonectria cubensis, em
plantagdes de eucaliptos no Espirito Santo, agilizou a introdugéo e aperfeicoamento
de técnicas de selecdo e de propagacgado vegetativa, para a obtengdo de plantas
produtivas resistentes a doencga, pelo uso das estimativas de herdabilidade, no
sentido amplo (RODRIGUEZ, 2004). Essa técnica foi empregada, inicialmente pela
empresa Aracruz Florestal, a partir de 1979, com o estabelecimento dos primeiros

plantios clonais homogéneos e resistentes ao referido fungo, e com altos ganhos de
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produtividade (FERREIRA e SANTOS, 1997). Além do volume de madeira, a
selecdo de plantas propagadas vegetativamente passou a considerar caracteres
relacionados a qualidade da madeira, proporcionando a silvicultura clonal do
eucalipto, ganhos superiores a 200% (RODRIGUEZ, 2004).

Apesar dos esforgos empregados na década de 1990, constata-se que os niveis de
acréscimo da produtividade n&o foram tao significativos quanto os das décadas de 1970 e
1980 (FERREIRA e SANTOS, 1997). Segundo Rodriguez (2004), além da consideragao
dos caracteres quantitativos e qualitativos da madeira, trés importantes aspectos
podem ser citados e que tém contribuido para a otimizagdo dos resultados obtidos
nos programas de melhoramento florestal, nos ultimos dez anos: (i) o uso de
programas computacionais para a analise de dados experimentais e selegao
genética de arvores; (ii) visdo holistica decorrente da participagédo de diferentes
especialistas na definicdo de estratégias de melhoramento; e (iii) integracdo das
areas de manejo e melhoramento, no desenvolvimento multidisciplinar da pesquisa.

Mais recentemente, conforme enfatizam Ferreira e Santos (1997), dois outros
aspectos importantes associados ao melhoramento de plantas tém despertado o
interesse no setor florestal, que sdo a manutencdo da produtividade biolégica ao
longo prazo, e a manutengdo da capacidade bioldgica e fisica do sitio. Alguns
programas de melhoramento genético ja incluem a selecdo de material genético
mais eficiente na utilizagdo da agua e nutrientes e que sejam mais estaveis as

mudancas climaticas.

2.3.2 Germoplasma para a selecao

A restricdo da base genética é um fator limitante para os programas de
melhoramento (HIGA et al., 1997). Por isso, a escolha adequada do numero e
caracteres dos genitores, evitando o comprometimento futuro dos programas, deve
ser um fator importante a considerar.

Como o objetivo do melhoramento genético € o aumento continuo da
expressdo de caracteres de interesse (elevar a frequéncia de alelos favoraveis),
deve-se trabalhar com populacdo-base que apresente alto valor para média dos
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caracteres e variabilidade genética ampla. A selegcdo de populagdes é uma etapa
importante tanto para a determinacdo de fontes de sementes para plantio quanto
para a identificacdo do germoplasma-base para selegéao.

A etapa de identificagdo de germoplasma-base, para a formagao da populagao-
base, baseia-se comumente na realizacdo de testes de procedéncias, para se inferir
sobre a média populacional, ou nos testes de procedéncias e progénies, para se
inferir sobre a média populacional e variabilidade genética (KAGEYAMA e DIAS,
1985). A repeticdo desses ensaios em diferentes locais € importante para avaliar
também uma possivel interagdo de gendtipos x ambientes (KANASHIRO, 1992).

O termo procedéncia de semente é usado para diferenciar materiais genéticos
testados na area florestal, indicando a localizagdo geografica e ambiental das
arvores ou populagbes fornecedoras do material genético reprodutivo de um
determinado local (FERREIRA e ARAUJO, 1981). De acordo com Matheson e
Raymond (1984), a area de abrangéncia da procedéncia é, comumente, menor que
a da populagao e, além disso, uma populacdo pode ser dividida em mais de uma
procedéncia.

Nas espécies alégamas das florestas tropicais, tem-se verificado que a
distribuicdo da variabilidade genética total das espécies é maior dentro de
populagdes do que entre as populagdes (HAMRICK e LOVELESS, 1986), como € o
caso dos estudos de variabilidade genética com progénies e procedéncias de E.
grandis (KAGEYAMA, 1983; DIAS e KAGEYAMA, 1991). Pode-se inferir, com base
nos argumentos de Resende et al, (1995a) que se pode trabalhar com um numero
reduzido de populagdes, porém, com um grande numero de familias.

Assim, a selegdo de individuos com maiores valores genéticos, utilizando
informagdes de progénie e procedéncia, independentemente da procedéncia a que
pertengcam, se apresenta como a estratégia mais plausivel em detrimento da selegao
de procedéncias. Este procedimento € bastante vantajoso em termos de variagéo
genética, pois o cruzamento de individuos selecionados de diferentes procedéncias
devera conduzir a ampliagdo da base genética da populagao resultante (RESENDE
etal., 1997).
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2.3.3 Seleg¢ao e métodos de selegao

2.3.3.1 Selecao

Selecdo é definida como a reprodugao diferencial dos diferentes gendtipos na
natureza (selegcdo natural) ou aquela promovida pelo homem (selegao artificial). Ela
atua promovendo a alteragcdo das frequéncias alélicas nos locos que controlam o
carater sob sele¢cdo, modificando a média genotipica da populagdo. Na selegéo
artificial, atua-se em duas etapas basicas: (i) a predicdo do valor genético dos
individuos; e (ii) a decisdo sobre como utilizar os individuos que apresentam os
maiores valores genéticos preditos (RESENDE 2002a).

A definigdo correta do objetivo da selegdo € um requisito essencial para a
obtencdo de sucesso nos programas de melhoramento genético. O objetivo da
selecdo ou do melhoramento pode ser definido como o carater econémico final,
unico ou um conjunto de caracteres agrupados, para os quais se deseja obter um
dado ganho genético. O critério de selegao representa o carater ou o conjunto de
caracteres em que a selecdo se baseia, com a finalidade de avaliar e ordenar os
candidatos a selegao, para o carater objetivo do melhoramento. Para a definigdo do
objetivo da selegéo, deve-se proceder a correta avaliagdo do produto de interesse e
de informacbdes econbmicas dos componentes deste produto. Ja a definicdo do
critério de selecdo depende de informagdes sobre os parametros genéticos e
fenotipicos (herdabilidades, repetibilidades e correlagdes genéticas e fenotipicas
associadas aos caracteres) e também das informagdes econémicas, notadamente
das importancias econémicas relativas entre os caracteres (RESENDE, 2002a).

Quatro situagbes s&o colocadas por Resende e Rosa-Pérez (1999a):
(i) objetivo da selecdo é um unico carater e o critério de selecdo é o mesmo carater
(selegao direta); (ii) objetivo da selegdo é um unico carater e o critério de selegéo é
outro carater (selegao indireta); (iii) objetivo da selegdo é um unico carater e o
critério de selecdo € baseado em uma combinagdo de varios caracteres (selegéao
empregando caracteres auxiliares ao melhoramento); e (iv) objetivo da selegdo € um
agregado de caracteres e o critério de selegdo é baseado em uma combinagéo

desses caracteres (selegao simultdnea), por meio do indice de selegao.
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Geralmente, os critérios de selecdo sao variaveis entre os melhoristas, mesmo
quando os objetivos do melhoramento possam ser os mesmos. Ponzoni (1986)
recomenda, na seguinte ordem, o estabelecimento dos procedimentos a serem
adotados no delineamento de programas de melhoramento: (i) definicdo do objetivo
do melhoramento; (ii) escolha dos critérios de selecdo em termos de caracteres;
(iiif) organizac&o dos servigos de coletas de dados; (iv) uso das informacgdes obtidas
para decisdes quanto a selecdo; e (v) utilizagdo e cruzamento dos individuos
selecionados.

Atualmente, nos estudos de melhoramento florestal, para a obtencdo de
arvores superiores de importancia econémica, sdo necessarios muitos calculos
estatisticos para descriminar materiais mais promissores, sob varios contextos, e
verificar se os individuos selecionados apresentam os atributos de superioridade,
principalmente, genético e evolutivo (CRUZ, 1990).

A dificuldade de selegao € devida a complexidade da base genética do material
experimental e a influéncia acarretada pelo efeito ambiental. Assim, os programas de
melhoramento genético apresentam normalmente trés etapas: primeiro, escolhem-se
0s genitores que irdo compor uma populagao-base; depois, faz-se a selegdo dos
individuos superiores nessa populacao e, finalmente, realiza-se a avaliagdo destes
em um grande numero de ambientes, cujo objetivo é a obtengdo de gendtipos com
alta produtividade, que serdao recomendados comercialmente (CROSSA, 1990).

Dessa forma, a adaptabilidade do material genético, isto €, a capacidade de
resposta do individuo a melhoria do ambiente (RESENDE et al., 1995a) é ponto
basico a ser considerado nos estudos de melhoramento genético de plantas. A
eficiéncia de adaptacao das espécies quando introduzidas em locais que nao os da
origem, depende de uma série muito grande de influéncias bidticas e de interagdes
edaficas e climaticas (LOPEZ e FORNES, 1997). A estabilidade, por outro lado, trata
da capacidade de um gendtipo exibir um desempenho o mais constante possivel em
funcao de variagdes ambientais. Assim, as respostas diferenciadas dos gendtipos as
diferentes condicdes do ambiente reforcam a importancia de estudos dessa natureza
que, aliados a necessidade de alta produtividade e a qualidade dos materiais
genéticos nos varios ambientes, tornam-se os principais motivadores dos programas

de melhoramento florestal.
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A selecgéo altera os componentes de meédias e varidncias dos valores genéticos
e fenotipicos, por meio de mudancas nas frequéncias alélicas, desequilibrio em fase
gamética, endogamia e deriva genética. Em termos estatisticos, produz mudangas
nos primeiros (médias) e segundos (variancias) momentos das variaveis aleatorias
de uma populagao base, causadas pela amostragem nao aleatéria dessa populagéo.
Sob um modelo poligénico puramente aditivo, mesmo para populagdes infinitas, a
selegcdo direcional modifica a variancia genética pela indugdo de desequilibrio de
ligagédo (LUSH, 1945; BULMER, 1971).

Para populag¢des de tamanho finito, a selecdo interfere na estrutura de familia,
aumentando a perda de variagdo genética pela endogamia (LUSH, 1946;
ROBERTSON, 1961). Esse ultimo autor estudou o efeito da selegdo sobre o
tamanho efetivo (Ne), 0 qual se reduz progressivamente com o aumento da
herdabilidade e da intensidade de sele¢do, em relagdo a populagéo original.

Ao praticar a selecdo em espécies perenes, pode-se ter como alvo, dois tipos
de populagdo melhorada de referéncia: (i) uma formada por descendentes dos
individuos selecionados; e (ii) outra formada pelos préprios individuos selecionados,
propagados por clones. O primeiro tipo corresponde a populagdo da geragao
seguinte a selecao e o segundo tipo corresponde a populagdo na mesma geragao e
clonada. Com isso, a predicdo de valores genéticos aditivos e genotipicos passam a
ter relevancia, respectivamente para atender as populagdes-alvo referidas em (i) e
(ii). Somente os efeitos aditivos dos alelos sao transmitidos a descendéncia, via
reprodugao sexuada, na populagao de referéncia (i), porque na propagacgao clonal
dos individuos selecionados, na populacdo de referéncia (ii), capitalizam-se os
efeitos aditivos e de dominancia (RESENDE, 2002a).

Conforme ressaltada ainda por Resende (2002a), a acuidade (acuracia) de
cada método de selecdo depende fundamentalmente das fontes de informagao
utilizadas para a predigdo dos valores genéticos e da prépria herdabilidade. Para um
unico carater, as principais fontes de informagcdo ou unidades de selecdo estido
associadas aos procedimentos de selecdo: individual, de familias, de irmaos, dentro
de familias, entre e dentro de familias, combinada, pela progénie e pela metodologia
de modelos mistos (modelo BLUP individual). Esse mesmo autor apresenta também
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os estimadores para a avaliagao de familias em experimentos com numero variavel
de plantas por parcela.

De maneira geral, os recursos genéticos de cada espécie sdo amplos e
apenas uma pequena parte deles é usada normalmente nos programas de
melhoramento. Por exemplo, o género Eucalyptus, que apresenta centenas de
especies, apenas cinco delas sdo mais comumente utilizadas na produgdo de
celulose e papel (menos de 1%). Cotterill e Brolin (1997) demonstraram que as
variagdes que ocorrem entre espécies, entre populacdes e dentro de populacdes de
Eucalyptus sao suficientes para o desenvolvimento de diferentes tipos de produtos,
dentro do préprio setor de celulose e papel. Isto ressalta a importancia do

conhecimento dos recursos genéticos disponiveis para cada espécie ou género.

2.3.3.2 Métodos de selecao

Dentre os varios métodos de selecao para espécies florestais, pode-se citar,
em ordem cronoldgica de utilizagdo no Brasil: (i) a sele¢do massal e a selegdo entre
e dentro de progénies (KAGEYAMA e VENCOVSKY, 1983); (ii) o indice de selegéo
multivariado (RESENDE et al., 1990); (iii) sele¢cao entre e dentro de progénies, com
equivaléncia entre unidade de seleg¢ao e de recombinagdo (RESENDE, 1991); (iv) o
indice de selegédo univariado utilizando informagdes de parentes (BUENO FILHO,
1992; RESENDE e HIGA, 1994; PIRES et al., 1996); e (v) o indice de selegao
multivariado multi-efeitos (RESENDE, 1994). Para caracteres de baixa
herdabilidade, o método mais eficiente € o indice multi-efeitos univariado ou
multivariado, em termos de ganho genético, tamanho efetivo da populagéo, acuidade
e diferencial de seleg¢édo realizado (RESENDE et al., 1995b). Os procedimentos
Melhor Predi¢ao Linear - BLP (“Best Linear Prediction”) e Melhor Predi¢ao Linear
N&o-Viciada - BLUP (“Best Linear Unbiased Prediction”) também tém sido
empregados (RESENDE et al., 1996b). O BLUP e o indice multi-efeitos sdo métodos
equivalentes no caso de dados balanceados (RESENDE e FERNANDES, 1999).

Para as espécies perenes, os métodos de selegcdo podem ser classificados

quanto as unidades de selecdo, unidades de recombinagdo e quanto aos
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procedimentos de predicdo de valores genéticos, devendo ser incluido também o
critério de selecdo, definido em fungdo do objetivo do melhoramento. Quanto a
unidade de selegcdo, os métodos podem ser aplicados dentro do bloco ou do
experimento, dependendo do tipo de pomar a ser formado para a producdo de
sementes, sendo que inumeros meétodos univariados ou multivariados podem ser
adotados, devendo ser escolhido o melhor para cada carater particular e estrutura
de experimentagdo (RESENDE e HIGA, 1994). De maneira geral, os métodos mais
eficientes sao aqueles que se baseiam nos indices de sele¢ao incluindo informacdes
sobre a média de familia e do individuo (COTTERILL e DEAN, 1990; RESENDE e
HIGA, 1994) ou, mais precisamente, que incluem todos os efeitos aleatorios do
modelo estatistico (RESENDE, 2002a).

Nas espécies perenes, a unidade de recombinagdo pode constituir-se dos
proprios individuos (coincidindo unidade de selecdo e de recombinagédo) ou de
parentes (geralmente pais, irmaos ou sementes remanescentes do mesmo genitor)
dos individuos avaliados (RESENDE, 1999a).

A selecéao direta € a maneira mais facil e pratica de se obter ganhos, ja que um
unico carater esta envolvido no processo (PAULA, 1997). Varias expressdes sao
empregadas para o cOmputo da resposta a selecdo direta (EBERHART, 1979;
VENCOVSKY, 1987); VENCOVSKY e BARRIGA, 1992; CRUZ e REGAZZI, 1994;
RESENDE, 2002a). Um dos inconvenientes da selegdo direta € o fato do
melhoramento sempre visar simultaneamente a melhoria de varios caracteres e nao
apenas um. Como na selecao direta, varias sdo as expressdes que descrevem o
progresso genético advindo da selecdo indireta (CRUZ e REGAZZI, 1994).

O método do indice multi-efeitos pode ser utilizado eficientemente na selecéo
envolvendo experimentos com alta taxa de sobrevivéncia e balanceados. Nos
demais casos, o procedimento BLUP individual tende a ser mais acurado
(RESENDE, 2000).

Para o género Eucalyptus, Resende e Bertolucci (1995) comprovam que a
selecdo pelo indice multi-efeitos € sempre superior a selecdo combinada nos
seguintes aspectos: maior ganho genético, maior acuidade, maior tamanho efetivo
populacional e maior intensidade de selecdo realizada, além de considerar o efeito

de parcelas.
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De maneira geral, a definicdo do melhor método para a selegdo de arvores
superiores € fundamentado pelo objetivo da selegdo, que pode ser definido por um
unico carater de interesse ou por um conjunto de caracteres, e pelo sistema de
propagacéo, vegetativa ou via sementes. De acordo com Resende et al. (1995a),
para a propagacao sexuada, a selegdo deve basear-se nos valores genéticos dos
candidatos a selegdo, os quais sédo fungdes apenas dos efeitos génicos aditivos.
Para a propagacgédo assexuada, a selecdo deve basear-se nos valores genotipicos
dos candidatos a selecao, que é fungdo do gendtipo integral, ou seja, dos efeitos
génicos aditivos e nao-aditivos

No melhoramento de eucalipto, no Brasil, duas modalidades de indices de
selecdo tém sido empregadas: indices univariados ou multivariados. As principais
variagbes dos indices de selegdo utilizados nos programas de melhoramento do

eucalipto s&o fornecidas por Resende (2002a) e Lavoranti (2003).

2.3.4 Delineamentos de cruzamentos

Os delineamentos de cruzamento sdo extremamente importantes no contexto
das estratégias de melhoramento genético. Considerando os objetivos dos testes de
progénies, quais sejam: (i) avaliar o valor genético dos progenitores; (ii) estimar os
parametros genéticos; (iii) predizer os ganhos genéticos realizados; e (iv) gerar
populagdes-base para novas seleg¢des, os delineamentos devem ser definidos com
base nesses objetivos.

Os delineamentos de cruzamentos referem-se aos tipos de progénies a serem
avaliadas na populagao experimental e, portanto, relacionam-se com a eficiéncia de
selecdo (RESENDE, 2001). Segundo Burdon (1992), para a avaliagdo da
capacidade geral de combinagdo dos genitores, um numero de quatro a cinco
cruzamentos com outros genitores tem sido sugerido como adequado. Contudo, os
seguintes requisitos devem ser observados na geragao de uma populagdo-base
adequada: (i) grande numero de individuos e razoavel numero de cruzamentos
propiciando uma alta intensidade de selegao; (ii) possibilidade de gerenciamento do

parentesco entre individuos, por meio de informag¢des de genealogia geradas por
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cruzamentos controlados; (iii) grande tamanho efetivo da populagéo; e (iv) garantia
de que cada genitor ndo tenha sido cruzado apenas com genitores bons ou ruins.
Nesse sentido, alguma forma de selecdo de cruzamentos ou a utilizagdo de
policruzamentos (polinizagao cruzada) sédo altamente desejaveis (RESENDE, 2001).

A descrigao pratica dos diferentes delineamentos pode ser vista no trabalho de
Shimizu et al. (1982). Para alguns delineamentos de cruzamento, Resende (2002a)
discute e apresenta as principais caracteristicas, relacionando as vantagens e
desvantagens de 14 tipos de delineamentos. Considerando a eficiéncia e facilidade
operacional, Cotterill (1989) indica o delineamento dialélico parcial, o fatorial
desconexo e o meio dialélico desconexo, como os mais recomendados.

Conforme propostas de Burdon e Shelbourne (1971) e Buijtnen (1976), a
otimizacao de diferentes delineamentos de cruzamento, para a selegdo de genitores
e selegao de individuos nos testes de progénies, pode ser obtida pelo emprego de
dois ou mais delineamentos complementares e necessarios devido a probalidade de
ocorréncia de endogamia, que surge nas populacbes de melhoramento mais
avangcadas. De acordo com Burdon e Buijtenen (1990), delineamentos
complementares tém sido usados frequentemente, com énfase em um tipo de
delineamento para a sele¢cao de genitores e, em outro, para a criagdo da populagao-
base a selecao.

Para estimagao de parametros genéticos, Huber ef al. (1992) concluiram que o
delineamento com progénie de meios-irméaos (policruzamento ou polinizacdo aberta)

conduz a estimativas mais exatas da herdabilidade, no sentido restrito.

2.3.5 Estrutura de populagdes

O termo estrutura de populagcdes refere-se a subdivisdo da populagdo de
melhoramento, como forma de atender aos seus objetivos de propiciar ganhos
genéticos no curto, médio e longo prazo. Foi denominada “nucleos de melhoramento
ou cruzamento”, inicialmente desenvolvida para o melhoramento animal, e
posteriormente adaptada ao melhoramento florestal, por Cotterill (1989) e Cotterill et

al. (1989). Baseia-se na divisdo da populacdo de melhoramento em duas
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subpopulag¢des (dois niveis): (i) nucleo de cruzamentos ou populagéo elite; e (ii)
populacao principal. Conforme Resende (2001), o nucleo de cruzamento constitui-se
dos individuos com maiores valores genéticos, enquanto a populacéo principal
contém o restante dos individuos. Os dois segmentos sao selecionados para o
mesmo carater objetivo e maiores esforgos aos cruzamentos e testes sdo alocados
para a subpopulacdo do nucleo, podendo ser inclusive adotado o procedimento de
delineamento de cruzamento diferente para as duas subpopulagdes. Dessa forma, o
tipo de estrutura enfatiza o0 maior uso dos individuos com maiores valores genéticos.

Na estrutura “nucleos de melhoramento”, alguns individuos podem ser
transferidos a subpopulagdo principal, visando aumentar a sua taxa de
melhoramento, neste caso denominado de nucleo fechado de melhoramento. Na
estrutura de nucleo aberto de melhoramento, os individuos da subpopulagao
principal também s&o transferidos ao nucleo, visando aumentar a variabilidade
genética e amenizando a endogamia, mas com a desvantagem do aumento do
parentesco entre as duas subpopulagbées (RESENDE, 2001). Mais recentemente,
uma estrutura aberta em trés niveis, inicialmente delineada para o melhoramento
animal, foi proposta e estudada para espécies florestais, por Resende (1999b).

No melhoramento de espécies perenes, uma consideracdo importante na
comparagao entre as trés estruturas é a possibilidade de ocorréncia de interagéo
gendtipo x ambiente. Considerando a existéncia de dois ambientes, a utilizagcao de
dois nucleos fechados é melhor se a correlagdo genética entre o desempenho nos
dois ambientes for inferior a 0,80, enquanto que, se cada populagdo possui seu
préprio ambiente, um sistema de nucleos abertos € melhor desde que a correlagao
genética média entre desempenho nos varios ambientes for superior a 0,55 (DEL-
BOSQUE-GONZALES e KINGHORN, 1987). Uma estrutura otimizada de trés niveis
propicia ganho genético mais rapido, fornecendo o limite superior do progresso
genético possivel com a estrutura de nucleos abertos (JAMES, 1989).

Resende (1999a) fornece uma revisdo detalhada sobre tamanho e estruturas
de populagbes de melhoramento. Dentre as principais empregadas no
melhoramento florestal, destacam-se: (i) nucleo de cruzamento (COTTERILL, 1989;
COTTERILL et al, 1989); (i) sublinhas (BUIJTENEN e LOWE, 1979); e (iii)

multiplicagdes (NAMKOONG et al., 1980). As trés estruturas sao opgdes razoaveis
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para otimizar ganhos genéticos no curto, médio e longo prazos, pois permitem
enfatizar o uso de individuos com os maiores valores genéticos e gerenciar a
endogamia na populagao de produgdo comercial.

Estruturas de melhoramento em trés niveis existem em alguns sistemas de
producdo de ovinos (CARRICK e ENGLAND, 1990) e receberam um tratamento
mais formal por Shepherd e Kinghorn (1992) e Shepherd (1997). A estrutura em trés
niveis proporciona redugao na taxa de endogamia e aumento no tamanho efetivo
populacional total, quando comparada a estrutura em dois niveis. Este efeito
benéfico advém da proporgcao assintotica de alelos contribuidos pelos diferentes
niveis. Resende e Rosa-Pérez (1999b) propdem uma estrutura hierarquica em trés
niveis, considerando rigorosamente a questdo dos limites seletivos e suas
consequéncias para o melhoramento, no longo prazo. Tal estrutura considera os
tamanhos efetivos (N¢f) de dez, cinqlienta e cem, respectivamente para as
populagdes do nucleo, principal (melhoramento) e de conservagédo (baseada na
selegcdo dentro de progénies, de apenas um individuo em cada familia).
Adicionalmente, esses mesmos autores consideraram que o nucleo, a cada geragao,
€ formado por 50%, 30% e 20% de individuos do préprio nucleo, da populagao
principal e da populacdo de conservagao, respectivamente, e que a populagao
principal, a cada geragao, é formada por 50%, 30% e 20% de individuos da prépria
populagdo principal, do nucleo e da populagdo de conservacao, respectivamente
(RESENDE, 2002a).

2.3.5.1 Tamanho efetivo populacional e endogamia

O tamanho efetivo populacional, da forma conceituada por Freire-Maia (1974),
“corresponde a uma populagéo ideal de tamanho invariavel, com igual proporgéao de
machos e fémeas, destituida de endocruzamento com taxa apreciavel, em que cada
individuo tem a mesma probabilidade de deixar progénie de tamanho igual, de tal
forma que o numero de descendentes por genitor acompanha a curva de distribuigdo
de Poisson”.
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Geralmente, tamanho efetivo populacional refere-se ao tamanho genético de
uma populacao reprodutiva e ndo ao numero de individuos que a compde. Conforme
a conceituagado de S. Wright, introduzida em 1931, na situagdo de um tamanho
efetivo populacional pequeno, um reduzido numero de individuos participa
efetivamente do intercruzamento, com vistas a regeneragdo da nova populagéo,
conduzindo a uma ocorréncia da mudanca aleatéria das frequéncias alélicas
(oscilagao ou deriva genética) e o aumento da endogamia na nova populagao.

Resende (2002a), fornece os conceitos matematicos e outros aplicados do
tamanho efetivo, com destaque para a importancia da endogamia e seus efeitos na
média (depressdo endogamica por perdas de heterozigose) e variancias da
populagao, devida ao pequeno tamanho efetivo. Adicionalmente, fornece expressdes
de tamanho efetivo populacional uteis ao melhoramento e conservacao de espécies
perenes. Com base no conceito de tamanho efetivo de varidncia (N.) em populagbes
com sistema reprodutivo misto, apresenta derivacdes de expressdes adequadas ao
cbmputo de Ne, em situagdes de representagcdo ndo balanceada de progénies, em
termos de numero de individuos em cada uma delas, comum no melhoramento e na
conservagao geneética de plantas perenes.

A questdo dos limites seletivos e suas consequéncias para o melhoramento, no
longo prazo, s&o consideradas na proposta de estrutura hierarquica de trés niveis
(RESENDE 1999b). A referida estrutura considera, como ja visto anteriormente, os
tamanhos efetivos populacionais Ng1 = 10; Ne2 = 50 e Neg3 = 100, respectivamente,
para as populagdes do nucleo, principal (melhoramento) e de conservagao (baseada
na selecdo dentro de progénies, de apenas um individuo em cada). Para evitar a
depressao endogémica no curto prazo, Frankham (1995), por sua vez, também
recomenda um tamanho efetivo populacional igual a cinquenta.

Ja Rawlings (1970) preconiza um tamanho efetivo populacional em torno de
trinta, como valor adequado a maioria dos sistemas genéticos, enquanto Pereira e
Vencovsky (1988) recomendam valores entre trinta e sessenta. Entretanto, para
capturar alelos com frequéncia > 5%, uma amostragem de vinte familias de
polinizagdo aberta, ndo aparentadas, com cem individuos por familia, é suficiente

para representar uma populagao, de acordo com Resende e Vencovsky (1990).
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Nos programas de melhoramento de longo prazo, o tamanho efetivo
populacional (Ne¢) deve sempre ser mantido dentro de limites aceitaveis, para evitar
os riscos de perdas de alelos favoraveis (RESENDE, 1999a). Assim, para a
composicao da populacédo selecionada, procedimentos 6timos devem ser adotados
que considerem os valores genéticos dos individuos candidatos a selecdo, o
progresso genético, o tamanho efetivo populacional e a endogamia potencial
(RESENDE et al., 1995a).

2.4 ESTIMATIVA DOS PARAMETROS GENETICOS

2.4.1 Importancia

O estabelecimento de estratégias eficientes de melhoramento depende
essencialmente do conhecimento prévio dos mecanismos genéticos responsaveis
pela heranca do carater a melhorar, tais como o numero de genes que o governam,
as agOes e efeitos génicos, herdabilidade, repetibilidade e associagdes genéticas
com outros caracteres (RESENDE, 2002a).

Os parametros genéticos s&o valores numéricos que permitem inferir sobre a
estrutura genética, os quais variam para diferentes caracteres, idades e populagdes
(DUDA, 2003). As estimativas dos parametros genéticos possibilitam predizer os
ganhos oriundos das estratégias alternativas aplicadas ao melhoramento genético,
fornecendo informagdes importantes a selegdo e para a definicdo do programa de
melhoramento da populacao.

O tipo de acao dos genes, em carater quantitativo, também pode ser deduzido
destes paréametros, assim como as estimativas do progresso genético esperado na
selecdo (ROBINSON e COCKERHAM, 1965; VENCOVSKY, 1969). Dessa forma, as
estimativas de parametros genéticos sdo necessarias para uma selegao eficiente de
arvores, possibilitando o conhecimento da estrutura genética da populagéo
(MORAES, 1987).

Os parametros genéticos populacionais de maior importdncia para o

melhoramento florestal s&o: a varidncia genotipica e seus componentes aditivo e
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nao-aditivo; os componentes de herdabilidade para estimar os ganhos genéticos, no
sentido amplo e restrito, indicando o grau de dificuldade ou facilidade para melhorar
determinados caracteres; as interagdes gendtipo x ambiente e as correlagdes
genotipicas e fenotipicas entre as caracteristicas (COCKERHAM, 1963,
KAGEYAMA, 1980; KIKUTI, 1988). Caracteres com baixa herdabilidade demandarao
métodos de selecdo mais elaborados do que aqueles com alta herdabilidade. Por
sua vez, altos valores de correlagdo genética entre paradmetros significam que a
alteracdo em um carater, via selegdo, promove alteragdes significativas em outros
caracteres relacionados a ele.

Outro paréametro de extrema importancia para as plantas perenes € o
coeficiente de repetibilidade, o qual mede a capacidade de os organismos repetirem
a expressao do carater, ao longo de varios periodos de tempo, no decorrer de suas
vidas. Eles permitem a determinagdo do numero de medi¢cbes necessarias para
avaliar precisamente os valores genéticos aditivos, genotipicos ou fenotipicos
permanentes dos individuos e possibilitam o uso de suas estimativas na predi¢ao de
valores genéticos (RESENDE, 2002a).

A determinacdo de parametros genéticos, para espécies florestais, torna-se
mais importante, a medida que o ciclo da cultura aumenta. Vale ressaltar que os
parametros genéticos somente sdo validados para a populagdo, na idade observada
e nas condigdes ambientais em que foram desenvolvidos os testes genéticos. Isto se
deve porque os genes agem de forma diferente, respondendo aos efeitos da idade e
do local (KIKUTI, 1988). Entretanto, o conhecimento dos padrbes de variabilidade do
material permite o desenvolvimento de programas de melhoramento com
possibilidades de ganhos genéticos continuos (VENCOVSKY e BARRIGA , 1992).

Segundo Vencovsky (1978) e Falconer (1987), a existéncia de variancia
genética aditiva, em magnitude satisfatoria, possibilita um melhoramento efetivo,
pela selecdo em uma populacdo. Entretanto, as informagdes sobre os componentes
da variagdo genética, em espécies florestais, ndo sao suficientes para garantir a
predominancia de variancia aditiva, porém, em populagées pouco manipuladas, é
esperado que possuam grande variabilidade, tanto para os componentes aditivos
quanto para os ndo-aditivos. Ramalho (1993) enfatiza que, embora ocorra variancia

de dominancia, a predominancia € para a variancia aditiva.
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Para que os parametros genéticos sejam representativos da populagdo em
estudo, Comstock e Robinson (1948), Stonecypher et al. (1973) estabeleceram
alguns pré-requisitos, tais como: (i) os parametros devem provir de individuos
tomados ao acaso, na obtengao de progénies experimentais; (ii) os genoétipos devem
ser distribuidos ao acaso, nos diferentes ambientes; (iii) auséncia de efeitos
maternos; (iv) heranga regular diploide; (v) equilibrio de ligacdo nas progénies

amostradas; e (vi) auséncia de epistasia.

2.4.2 Variancias genotipica e fenotipica e heterogeneidade das variancias

A variancia fenotipica pode ser composta de variacbes produzidas pelo
ambiente, pelas variacbes dos efeitos genotipicos e devido a interagdo gendtipo x
ambiente. A varidncia genotipica pode ser dividida em varidncia genética aditiva,
variancia de dominancia e variancia epistatica (VENCOVSKY, 1969).

A variancia genética aditiva é a fragao mais importante a ser determinada, pois
ela é a principal causa da semelhancga entre parentes e determinante funcional das
propriedades genéticas da populagdo, consequentemente, da sua resposta a
selecdo (FALCONER, 1987). A variagao genética e principalmente sua parte aditiva
mostra, para uma determinada caracteristica, o potencial da populagao para fins de
selecdo e melhoramento (NAMKOONG, 1979). O efeito aditivo dos genes controla a
maioria dos caracteres das arvores. O seu conhecimento possibilita a selegao por
caracteres de importancia econfémica, que tem garantido grandes avangos no
aumento da produtividade (SHIMIZU et al., 1982).

Para uma estimativa ampla e sem restricdes dos componentes de variancia, &
essencial que tanto os individuos que constituem o material experimental como os
da populagao-base n&do sejam endocruzados (VENCOVSKY, 1969). Se a endogamia
ocorrer, o teste de progénie de polinizagao livre proporcionara uma superestimativa
da variancia genética. A variancia genética também pode ser superestimada,
quando o experimento € instalado em um sé local e ano (FONSECA, 1979). Para

minimizar os erros das estimativas de variancia genética, € preciso estimar a
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variancia devida as interagdes dos efeitos aditivos com os ambientes, realizando
experimentos em varios ambientes e avaliagcbes em diferentes periodos.

Uma consequéncia direta da heterogeneidade das variancias, em diferentes
niveis de producdo, € o risco de se selecionar maior proporcdo de individuos de
maior variabilidade fenotipica e ndo de maior valor genético, podendo, com isso,
ocorrer até uma redugao no progresso genético esperado (RAMOS et al., 1996).
Esta heterogeneidade nos componentes de varidncia reflete diretamente nas
estimativas de coeficientes de herdabilidade, conforme ressaltam Marion et al.
(2001). Se a heterogeneidade de variancia for ignorada, corre-se o risco de
ordenacgdo incorreta dos individuos, por meio de seus valores genéticos e,
consequentemente, o progresso genético pode ser afetado (TEIXEIRA et al., 2002).

Varios métodos de corregdo para a heterogeneidade da variancia ja foram
sugeridos pela pesquisa com espécies animais, dentre eles, o método de
transformacdo de escala dos dados, por meio do desvio padrao residual ou
fenotipico (HILL, 1984; WEIGEL e GIANOLA, 1992); enfoque de caracteristicas
multiplas (HENDERSON, 1984; GIANOLA, 1986) e pré-ajustamento para a variancia
fenotipica dentro de rebanhos (WIGGANS e RADEN, 1991; WERF et al., 1994).

Resende (2004) tem ressaltado a superioridade da transformagao ou corregéo
prévia dos dados que consideram tanto a heterogeneidade de variancia genética
quanto a ambiental, como é o caso da razao hi/hin, que se refere a raiz quadrada da
herdabilidade no ambiente i e a média das raizes quadradas das herdabilidades em
cada ambiente, respectivamente, quando comparada com outras transformacodes
usuais relatadas na literatura, as quais sdo baseadas apenas no desvio padrao
fenotipico.

A precisao das avaliagbes genéticas depende da precisdo das estimativas dos
componentes de varidncia e da adequacidade das pressuposi¢coes dos modelos a
natureza das informagdes disponiveis. A presenca de heterogeneidade de variancia
genotipica pode comprometer a exatiddo daquelas estimativas, reduzindo o
potencial de progresso genético dos programas de selegcdo (COSTA, 1998). De
acordo com Annicchiarico (2002), uma grande heterogeneidade de variancia
genotipica entre ambientes pode constituir-se num sério problema para a avaliagéo

da estabilidade de rendimento das culturas, nos programas de melhoramento
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genético, pelo fato dela superestimar os componentes de varidncia da interagéo
gendtipo x ambiente, pelos efeitos n&o relacionados a mudanga na resposta relativa
dos gendtipos entre ambientes.

A correcado ou transformagdo de dados, em relacdo a heterogeneidade de
variancia genotipica entre ambientes, particularmente entre locais, somente
interessa as analises objetivando a definicdo de estratégias de adaptacéo e
estabilidade de rendimento (ANNICCHIARICO, 2002). Com especial referéncia a
andlise padrao da interagdo gendétipo x ambiente, considerando um conjunto de
dados de rendimentos de uma cultura, Fox e Rosielle (1982) propuseram a
padronizagcdo ou correcdo de valores fendtipicos dentro de ambientes,
particularmente para contrabalancar a tendéncia de ambientes de alto rendimento,
supostamente caracterizado pela maior varidncia dos valores genotipicos, terem
maior peso na avaliacdo da semelhanca ambiental, para os efeitos dessa interagao.
Yau (1991), por sua vez, demonstrou que uma correlagao positiva do desvio padrao
fenotipico dentro de locais dos rendimentos dos gendtipos com o rendimento médio
entre ambientes, era comum ocorrer em um conjunto de dados caracterizados por

uma grande variagdo nos rendimentos meédios dos genotipos.

2.4.3 Herdabilidade

As estimativas de herdabilidade também s&o de grande importéncia a predi¢cao
de ganhos genéticos. Como outros demais parédmetros, tal como o coeficiente de
variagao genética, que € um indicador da magnitude de variagdo genética entre as
progénies, a herdabilidade subsidia a escolha da melhor estratégia de melhoramento
a ser adotada (ZOBEL e TALBERT, 1984; FALCONER, 1987), mostra claramente o
potencial de progresso genético esperado no programa de melhoramento
(KAGEYAMA e VENCOVSKY, 1979; KAGEYAMA, 1980) e é essencial a predi¢cao de
valores genéticos (RESENDE, 2002a). A estimagcdo e uso da herdabilidade,
portanto, torna-se imprescindivel aos programas de melhoramento.

A herdabilidade € uma medida de proporcionalidade da variagao total devida a

natureza genética. Pode ser estimada pela razdo entre a varidncia genética e a
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variancia total (ALLARD, 1971; FALCONER, 1987), e observada no sentido amplo,
expressada pela proporgdo de varidncia genética total em relagdo a variancia
fenotipica, ou no sentido restrito, determinada pelo quociente entre a variancia
genética aditiva e a variancia fenotipica (DUDLEY e MOLL, 1969, FALCONER,
1987), ou seja, o coeficiente de herdabilidade expressa a quantidade de variagao
genética em relagdo a variagao fenotipica total (VENCOVSKY, 1987).

Dudley e Moll (1969) recomendam que a herdabilidade deve ser estimada com
base na variancia genética aditiva, se o material € propagado sexuadamente, pois
os efeitos génicos sao transmitidos aos descendentes por selegdo e cruzamento.
Entretanto, se o material é propagado assexuadamente, a herdabilidade deve ser
calculada com base na variancia genética total e denominada de coeficiente de
determinacao genotipica (TODA, 1972)

Diferentes valores de herdabilidade podem ser encontrados para
determinados caracteres de uma mesma espécie. Isto se deve, principalmente, aos
diferentes métodos utilizados para a sua determinagao, aos diferentes materiais
genéticos, aos diferentes locais, a idade de avaliagdo (XAVIER, 1996).

Valores altos para as estimativas de herdabilidade indicam boas
possibilidades de ganho nos estudos de melhoramento, pois o progresso esperado
pela selegcdo depende diretamente da herdabilidade e da intensidade da selegao, e
inversamente ao desvio padrao fenotipico (DUDLEY e MOLL, 1969). Assim, valores
elevados de herdabilidade revelam que o controle genético pode ser alto e que

mudang¢as no ambiente influenciam pouco o fenétipo (SHEPHERD, 1977).

2.4.4 Correlagdes genética e fenotipica

O conceito de correlagdo genética para o mesmo carater avaliado em
diferentes ambientes foi inicialmente empregado por Falconer (1952) e a teoria
posteriormente desenvolvida por outros autores (ROBERTSON, 1959; YAMADA,
1962; DICKERSON, 1962). Nos estudos dessas correlagdes, busca-se aprimorar o
material genético, com base no conhecimento detalhado da associagao entre esses

caracteres (VENCOVSKY, 1987). Esse recurso da estatistica multivariada é
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comumente empregado quando se deseja selecionar um determinado carater de
dificil medigdo ou identificacdo, ou quando este apresenta baixa herdabilidade,
porém sabe-se que se correlaciona fortemente com outros caracteres de facil
observagao e com herdabilidade alta (FALCONER, 1987).

Na avaliagdo de individuos em mais de um local, € possivel determinar o efeito
da interacdo genoétipos x ambientes, que decorre do comportamento diferencial
desses gendtipos. A variagao fenotipica, neste caso, serd dada pela soma dos
componentes de variacdo genética livre da interagdo, da variagdo da interagéo
genotipos x ambientes e da variagdo ambiental (FALCONER, 1987; VENCOVSKY e
BARRIGA, 1992). A ocorréncia de interagdo significativa indica que os melhores
gendtipos em um dado ambiente ndo o serdo nos outros. O efeito assume, assim,
importancia, com vistas a evitar substancial redugcao na resposta a selegcao dos
individuos (GARRICK e VLECK, 1987).

O componente de variancia da interagdo genotipos x ambientes foi desdobrado
em duas partes por Robertson (1959), sendo a parte simples explicada pela
heterogeneidade das variancias genéticas observadas para os grupos de individuos
nos ambientes e a parte complexa advinda da falta de correlagdo genética entre o
desempenho do material de um local para outro, representando a parte problematica
da interacdo (RESENDE, 1999b).

A correlagdo genética para um mesmo carater avaliado em diferentes
ambientes, diferente da correlagdo genética entre caracteres em um mesmo
individuo, foi definida por Burdon (1977) como correlagdo genética tipo B, que tem
inumeras aplicagbes nos programas de melhoramento florestal. Em alguns casos,
esse parametro também tem sido empregado como uma medida quantitativa da
interacdo gendtipo x ambiente (BURDON, 1977; JOHNSON e BURDON, 1990;
DIETERS et al.,, 1995; PSWARAY!I et al., 1997) permitindo consideragdes sobre
estratégias de melhoramento e empregos de materiais melhorados (ZOBEL e
TALBERT, 1984; WHITE et al., 1993; HODGE e DVORAK, 1999). Estimativas dessa
correlagado tém servido também para predizer respostas genéticas pela selegéo
indireta (WHITE e HODGE, 1989; JOHNSON, 1997).

Para a analise de dados balanceados em espécies florestais, os modelos de

Yamada (1962) e de Burdon (1977) tém sido rotineiramente usados. Entretanto,
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Fernando et al. (1984) demonstraram que, para dados nao balanceados, as
estimativas de correlagdo genética tipo B, obtidas pelo método de Yamada, s&o
tendenciosas sob modelos lineares (ou seja, com suposi¢gao de covariancia zero
entre efeitos aleatdrios), a menos que as varidncias genéticas e ambientais sejam
idénticas entre os ambientes considerados.

As correlagdes sdo medidas padrao da covariancia entre dois caracteres e
podem ser estimadas fenotipica ou geneticamente. Define-se correlagdo genética
entre caracteres como sendo a medida da magnitude da associagao genética entre
caracteres de um individuo. A correlagao fenotipica entre caracteres € definida como
a medida da magnitude da associagéo fenotipica entre caracteres de um individuo,
sendo causada pela combinagédo entre as covariancias genéticas e ambientais. A
covariancia genética é devida aos efeitos pleiotrépicos, em que alguns genes
apresentam um efeito sobre um ou mais caracteres (FALCONER e MACKAY, 1996).

A correlagéo fenotipica permanente € a medida de magnitude da associagao
fenotipica entre caracteres em um individuo, a qual permanece constante de uma
medicdo a outra. O parametro correlagdo genética entre caracteres denota
importancia aos programas de melhoramento genético, pois significa que,
apresentando valores altos, a alteragdo em um carater, via selegdo, promove
alteracbes significativas em outros caracteres correlacionados a ele (RESENDE,
2002a).

O coeficiente de correlagdo genética mede o grau de associagao genética
entre dois caracteres quantitativos em uma determinada populagédo (WILLIAMS e
MATHESON, 1995).

As correlagdes genéticas ou fenotipicas entre diferentes idades podem ser
obtidas das estimativas de covariancias genéticas ou fenotipicas extraidas das
esperangas dos produtos médios das analises de covaridncias (VENCOVSKY,
1978).

Resende (2002a), conceituando a genética quantitativa e parametros
genéticos populacionais, fornece modelos genético e fenotipico, componentes da
variagédo fenotipica, covaridncia genética entre parentes, correlacdo genética entre

parentes e correlacdo fenotipica intraclasse para populagdo de meios-irmaos.
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Também fornece os respectivos coeficientes de regressdo, correlacdo e de

determinacgao envolvendo os valores genéticos e fenotipicos.

2.5 PREDICAO DE VALORES GENETICOS

Os valores genéticos sdo variaveis aleatorias ndo observaveis, preditas a
partir dos valores fenotipicos observaveis, comumente usados nos programas de
melhoramento de plantas. A sua predi¢do, que pode ser feita de forma pontual ou
intervalar, deve ser precisa e acurada, pois aumentam os ganhos pretendidos,
diminuindo as possibilidades de erro na selecdo. A predicdo pontual fornece os
valores genéticos preditos, ao passo que a intervalar inclui os intervalos de confianga
dos valores e dos ganhos genéticos, propiciando uma recomendagédo mais segura
dos individuos envolvidos e, portanto, deve ser preferencial (RESENDE, 2002a).

Para a avaliacdo genética, sdo necessarias estimativas fidedignas dos
parametros genéticos das populagbes-base (originais) ndo selecionadas e nao
endogamicas, sob delineamento 6timo ou adequado, visando a minimizagdo da
variancia das estimativas.

Uma vez que os genitores (dipldides) passam para a sua progénie, uma
amostra correspondente a metade de seus alelos, o valor genético esperado de uma
progénie equivale a média dos valores genéticos preditos de seus genitores
masculino e feminino. Pelo mesmo principio, a média da populacdo melhorada
(geracdo descendente) equivalera a média dos valores genéticos aditivos dos
individuos selecionados, supondo-se a selecdo de um mesmo numero de machos e
fémeas e uma contribuicdo equitativa de gametas para a geracdo descendente
(RESENDE, 2002a).

Os valores genéticos preditos, entretanto, ndo sdo iguais aos valores genéticos
verdadeiros dos individuos. Conforme Vleck et al. (1987), a proximidade entre esses
dois pode ser avaliada com base na estatistica denominada acuidade (acuracia), a
qual refere-se a correlagdo entre os valores genéticos preditos e verdadeiros dos
individuos. A acuidade seletiva depende da herdabilidade e repetibilidade do carater,

da quantidade e qualidade das informacdes e dos procedimentos utilizados na
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predicdo dos valores genéticos. Como é uma medida associada a precisdo na
selecdo, a acuidade € o principal elemento do progresso genético que pode ser
alterado pelo homem, visando maximizar o ganho genético (RESENDE, 2002a). A
acuidade, também importante na comparagcao de métodos de selecdo, pode ser
utilizada como um indicativo da intensidade de utilizagdo dos individuos, sendo que
aqueles com altos valores genéticos preditos, mas com acuidade baixa, devem ser
usados com ressalvas.

A predigao de valores genéticos exige a prévia estimagdo dos componentes de
variancia e de parametros genéticos. De maneira genérica, a predicdo pode ser
efetuada por trés procedimentos e situagdes distintas: (i) Melhor Predicdo - BP
(“Best Prediction™) - iguais quantidades e precisbes de informac¢des associadas a
todos os candidatos a sele¢dao, onde as médias e variancias sdo conhecidas ou
estimadas com exatidao; (ii) Melhor Predi¢ao Linear - BLP (“Best Linear Prediction”)
- diferentes quantidades e precisbes de informagdes associadas a todos os
candidatos a selecdo, com médias e variancias conhecidas ou estimadas com
precisao; e (iii)) Melhor Predigao Linear Nao-Viciada - BLUP (“Best Linear Unbiased
Prediction”) - diferentes quantidades e precisdes das informag¢des associadas aos
candidatos a selecdo, sendo a variancia conhecida ou estimada com precisdo e a
meédia nao conhecida. Desta forma, o método BP utiliza os mesmos pesos
(ponderadores das informacdes fenotipicas) para todos os individuos candidatos a
selecao, ao passo que os métodos BLP e BLUP implicam na utilizagao de diferentes
pesos para os candidatos a seleg¢do. Dentre esses procedimentos, o BLUP € o mais
completo e conduz a maximizagdo do ganho genético, por ciclo de selegéo
(RESENDE, 1997a e 1997b).

O método BP é bom apenas na situagao (i). O BLP é adequado nas situagdes
(i) e (ii) e a situacéo (iii) exige preditores BLUP mais complexos, que s&o 6timos em
qualquer situagdo. A vantagem do procedimento BLUP sobre o BLP, na situagao (iii),
€ a estimagdo mais precisa dos efeitos fixos do modelo linear misto, a qual é
realizada pelo método dos minimos quadrados generalizados e nao pelo método dos
minimos quadrados ordinarios, como ocorre no procedimento BLP (RESENDE et al.,
1996b).

A experimentacdo com progénies de diferentes populagbes (testes de
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progénie/procedéncia) € pratica comum no melhoramento de espécies florestais e
outras espécies perenes. A forma classica de analisar dados de testes de progénie,
representados por modelos estatisticos, € por meio da Analise da Variancia
(ANAVA) proposta por Fisher em 1925 (RESENDE, 2002a). Nessas analises de
dados, os modelos que representam a variagdo nos caracteres, proprios para a
estimacao, podem indicar efeitos de natureza fixa (modelo I) ou aleat6ria (modelo II).
No caso de predigdo de efeitos aleatérios, como os valores genéticos aditivos dos
individuos representando a progénie de meios-irmaos, a analise de dados pode ser
feita por programas de selegdo genética, como aquela proposta por Resende et al.
(1994b), que se baseia no método de indice de multi-efeitos, onde os componentes
ou efeitos do modelo que explicam a variacdo sio efeitos aleatorios, exceto para a
média geral e o efeito de blocos.

Para Searle et al. (1992), embora muito uteis e eficientes no melhoramento de
especies anuais e perenes, em experimentos com dados balanceados, os modelos
matematicos tradicionais ajustados a ANAVA ndo sao adequados a selegao
genética, para dados nao balanceados sob qualquer delineamento com blocos, pois
fornecem estimativas n&o exatas e tendenciosas das diferengcas entre os
tratamentos genéticos.

Por definigdo, modelos mistos, cujo método foi desenvolvido por Henderson
(1973), contém efeitos de natureza fixa e aleatéria com dupla utilidade, ou seja,
servem para estimar médias de blocos pelo Método dos Minimos Quadrados
Generalizados (GLS) e para predizer valores genéticos aditivos de individuos, nos
testes de progénie de meios-irmdos. A importancia das estimativas de parametros
genéticos pelo Método da Maxima Verossimilhanga Restrita - REML (“Restricted
Maximum Likelihood”), nos modelos mistos, é que essa metodologia gera
estimativas ndo tendenciosas dos parametros (SCHAEFFER, 1999). Outra grande
vantagem desses modelos € que eles consideram a covariancia genética entre as
observagdes e ponderam os gendtipos com desigual numero de informagdes, na
mesma ou em diferentes geragcdes (RESENDE, 2002a). Isso faz da avaliagao
genética (predigao de valores genéticos) pelos modelos mistos, um instrumento mais
eficaz que o da avaliacdo partindo de estimativas pelo método dos minimos

quadrados, segundo Kennedy e Sorensen (1988), na selegdo de genitores, familias
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e arvores, pelo uso da informacao da propria entidade ou de aparentados, avaliadas
no mesmo ou em diferentes locais, épocas ou geragdes (RESENDE, 1999b). No
modelo misto, os blocos, ambientes e tempo (anos avaliados) sao efeitos fixos,
constantes, mas interferem na predigéo dos efeitos genéticos ou aleatdrios, segundo
Searle et al. (1992), tendo a necessidade de ajuste dos efeitos fixos no modelo.

A selecgéo de individuos ou progénies de uma populagéo pode ser fenotipica,
quando o valor fenotipico do carater é o referencial, ou genotipica quando baseada
nos valores genéticos desses individuos. Valores genéticos aditivos, como aqueles
estimados nos testes de progénies de meios-irméos, sédo efeitos aleatérios. Estes
podem ser obtidos pelo procedimento BLUP, que estima os efeitos fixos (médias de
blocos) pelo método dos minimos quadrados generalizados, considerando as
variancias, sendo esta a razdo da maior acuidade (entendida como o quanto se
confia que a estimativa seja proxima do valor verdadeiro). Ao mesmo tempo, o
procedimento prediz os valores dos efeitos genéticos aleatérios e dos efeitos
aleatdrios nao-correlacionados incluidos no modelo (RESENDE, 2002a).

Indiferente ao modelo de predi¢gao BLP ou BLUP, os valores genéticos aditivos,
no caso de variaveis aleatorias de progénies de meios-irmaos, dependem de
estimativas exatas dos componentes de varidncia que podem ser obtidas por meio
do método dos minimos quadrados ordinarios e por meio do método da maxima
verossimilhancga restrita (SEARLE et al., 1992). Para isso, podem ser utilizados
métodos computacionalmente de menor demanda, como aquele desenvolvido por
Henderson, baseados no método dos minimos quadrados. No entanto, esse difere
da tradicional analise de variancia, pela sua possibilidade de trabalhar com baixos
niveis de dados ndo balanceados. Porém, nesse caso, os estimadores perdem
algumas das propriedades desejaveis e sao obtidos valores negativos de estimativas
de componentes de variancia, o que contraria a definicdo classica de que variancias
sdo sempre positivas (SEARLE et al., 1992). Diante disso, o uso de modelos mistos
associados aos métodos iterativos, como os de maxima verossimilhanca, € mais
indicado (RESENDE, 1999b), os quais superam o aspecto negativo dos dados nao
balanceados.

Os métodos de maxima verossimilhanga que interagem nas equagdes do

modelo misto sdo o de Maxima Verossimilhanca (ML) e o de Maxima
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Verossimilhanga Restrita (REML), distintos pelos seguintes prismas: (i) cronolégico,
do ML de Fisher para o REML de Patterson e Thompson (1971); (ii) do tendencioso
(ML) para o nao-tendencioso dos estimadores (REML); e (iii) da simplicidade (ML)
para maiores demandas computacionais (REML). O método REML possui
propriedades estatisticas superiores quando comparadas aquelas do método dos
minimos quadrados, para a estimagdo dos parédmetros genéticos com dados nao
balanceados (SEARLE et al., 1992). Devido as vantagens desse método, seu
emprego no melhoramento florestal tem crescido expressivamente no exterior, como
pode ser observado nos trabalhos de Dieters et al. (1995) e Dieters (1996); e, no
Brasil, por Resende et al. (1996b), Bueno Filho (1997), Resende (1999b),
Paludzyszn Filho (2000), Resende (2001), Mora (2002) e Duda (2003), dentre
outros.

O Método de Maxima Verossimilhanga Restrita € operacionalizado por
algoritmos computacionais, sendo os mais utilizados o Livre de Derivagdo (DF) de
Graeser et al., (1987) e o da Informagédo Média (Al) de Johnson e Thompson (1995).
Os dados sado processados em pacotes ou conjuntos de programas, alguns ja
disponibilizados no mercado, como o MTDFREML desenvolvido por Boldman et al.
(1993) e o DFREML por Meyer (1998), que empregam o algoritmo DF.

O Método (PATTERSON e THOMPSON, 1971) da Maxima Verossimilhanga
Restrita (REML) é, atualmente, o método padrao para a estimagdo dos componentes
de variancia, a partir de dados nao balanceados em espécies perenes. Resende
(2002a) fornece os estimadores para os componentes de variancia associados aos
modelos estatisticos para os delineamentos experimentais de blocos ao acaso,
latice, linha e coluna, associadas aos varios delineamentos de cruzamentos (meios-
irmaos, dialélicos e outros).

Resende (2002b) reestruturou recentemente o programa computacional
SELEGEN - Selegdo Genética, elaborado pelo proprio autor e cooperadores
(RESENDE et al., 1994b), adequando-o para a analise de qualquer tipo de dado,
pelo procedimento 6timo de Maxima Verossimilhanga Restrita (REML) e Melhor
Predicdo Linear N&o-Viciada (BLUP), com aperfeicoamentos contemplando
cinquenta diferentes estruturas experimentais, inclusive testes de progénies e

procedéncias em varios locais, com estudo de interagdo gendtipo x ambiente.
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Com o surgimento dos modelos mistos ou BLUP individual, houve grande
mudanca na forma de estimagcdo dos componentes de variancia. Anteriormente, as
covariancias entre parentes eram estimadas e interpretadas em termos de suas
esperangas matematicas (igualando-as aos seus valores esperados), gerando os
componentes de variancia. Atualmente, os componentes de variancia podem ser
estimados diretamente com as variancias dos efeitos aleatérios do modelo linear
misto (RESENDE, 2002a).

O SELEGEN-REML/BLUP atende as exigéncias de experimento balanceado e
ndo balanceado. Se adotados modelos em nivel individual, o programa
computacional fornece: (i) valores genéticos aditivos preditos; (ii) valores genotipicos
preditos; (iii) estimativas de componentes de varidncia; (iv) ordenamento dos
candidatos a selegcdo, segundo valores genéticos aditivos ou genotipicos;
(v) estimativas de ganhos genéticos; (vi) estimativas do tamanho efetivo
populacional; (vii) estimativas da interagdo genotipo x ambiente; e (viii) estimativas
do valor genético de cruzamentos. Abrange os delineamentos experimentais de
blocos ao acaso e latice, os delineamentos de cruzamento para polinizagao aberta e
controlada (progénies de meios irm&os e irmédos germanos, cruzamentos dialélicos,
fatoriais, hierarquicos, delineamentos ndo balanceados, hibridos), bem como testes
clonais, uma ou varias populacgdes, experimentos repetidos em varios locais, uma ou
varias plantas por parcela, presenca ou auséncia de medidas repetidas (RESENDE,
2002b). O programa emprega modelos, estimadores e preditores apresentados por
Resende et al. (1994c) e Resende (1999b; 2000; 2002a), podendo ser aplicado as
plantas alégamas, autégamas e com sistema reprodutivo misto. E direcionado as
espécies perenes e semiperenes, podendo também ser aplicado as espécies anuais.
Tem sido utilizado com sucesso, em algumas espécies florestais, tais como acacia-
negra (MORA, 2002), pinus (DUDA, 2003), erva-mate (RESENDE et al., 2000),
seringueira (RESENDE et al., 1996a; COSTA et al., 2000) e espécies frutiferas como
a pupunheira (FARIAS NETO e RESENDE, 2001), cacau (RESENDE e DIAS, 2000),
aceroleira (PAIVA et al., 2002), umbuzeiro (OLIVEIRA et al., 2004), cupuagu
(SOUZA et al., 2002) e mais cafeeiro (RESENDE et al., 2001) e dendé (PURBA et
al., 2001).
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Face as inumeras vantagens do método REML, a estimagdo de parametros
genéticos deve se basear no procedimento REML/BLUP sob modelo individual, para
as espécies perenes, onde os dados sao obtidos em nivel de individuos, e para o

caso de se ter informagdes sobre a genealogia da espécie (RESENDE, 2002a).

2.6 INTERACAO GENOTIPO-AMBIENTE

A selecdo de gendtipos superiores € feita com base em observagbes do
fendtipo e, portanto, extremamente dependente da composicao do valor fenotipico
relativo ao carater sob selegdo (MAURO, 1991; CARNEIRO, 1998). O fendtipo é
resultante dos efeitos genéticos e daqueles devidos aos ambientes, aos quais o
gendtipo foi exposto durante o seu desenvolvimento.

A resposta diferenciada dos gendétipos aos varios ambientes, conhecida como
interacdo gendtipo x ambiente - GA (EBERHART e RUSSEL, 1966), € um fendmeno
natural que faz parte da evolugdo das espécies. Segundo Vencovsky e Barriga
(1992), a interacdo GA é de natureza genética, mas n&o no sentido usual, e sim da
decorréncia de instabilidades das manifestagcdes genotipicas entre ambientes. O
comportamento dos genodtipos em relagdo ao ambiente tem merecido especial
atencao, devido a sua interferéncia nos processos de selecdo. Por esta razéo, torna-
se importante 0 conhecimento dessas interacdes, principalmente a sua aplicacao
nos estudos de estabilidade fenotipica das espécies.

A interacdo GA é de extrema importéncia nos programas de melhoramento,
pois torna possivel a selegdo de gendtipos com adaptagdo ampla ou especifica, a
escolha de locais de selecado e a determinagdo do numero ideal de ambientes e de
gendtipos a serem avaliados (zonas de melhoramento) durante a selegcéo (FOX et
al., 1997).

O processo tradicional de investigar as interacbes GA é pela analise conjunta
de varidncia, em grupos de experimentos. Em termos do melhoramento, a
ocorréncia de significativa interagdo GA ndo € desejavel, existindo varias opgdes
para atenuar os efeitos dessa interagdo, tais como: (i) identificar gendétipos

especificos para cada ambiente; (ii) promover subdivisbes de uma area heterogénea
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em sub-regides mais uniformes, de modo que os genodtipos ndo interajam
significativamente com os ambientes; e (iii) identificar gendtipos com maior
estabilidade fenotipica (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).

A opc¢ao mais utilizada é a descrita em (ii), seguida pela opg¢ao (i) dentro da (ii).
A opgao (iii) requer estudos sobre a performance genotipica, com base nos
parametros adaptabilidade e estabilidade, pelos quais tornam-se possivel a
identificacdo de cultivares de comportamento previsivel e que sejam responsivos as
variagbes ambientais, em condi¢des especificas ou amplas (RAMALHO et al., 1993;
CRUZ e REGAZZI, 1994). A primeira opgdo, embora possivel, € limitada pela
infinidade de ambientes nos locais com clima tropical, o que onera e dificulta as
etapas de produgdo de sementes e manutengdo dos inumeros gendtipos
necessarios. Além disso, conforme ressaltado por Ramalho et al. (1993), o ambiente
pode ser muito restrito e quaisquer variagcdes imprevistas nestas condigdes podem
fazer com que o material genético indicado ja ndo mais o seja. Entretanto, segundo
Gauch e Zobel (1996), gendtipos com adaptagdes especificas podem diferenciar
uma variedade como boa ou excelente, possibilitando rendimentos diferenciados nas
etapas finais de um programa de selecéo.

Gendtipos que interagem positivamente com ambientes podem fazer a
diferenga entre um bom e um 6timo cultivar, além de a obtencéo de gendtipos ideais
ser importante tanto para uma melhor caracterizacao das variedades aos produtores,
como para a escolha de testemunhas para experimentos comparativos e de
genitores para cruzamentos, em programas de melhoramento (GAUCH e ZOBEL,
1996; DUARTE e VENCOVSKY, 1999). Esse enfoque passa a ter maior importancia
para espécies cujo valor de investimento é muito alto com prazo demorado, como é
o caso do melhoramento florestal.

Entretanto, apesar de serem de grande importancia para o melhoramento, uma
simples analise da interacdo GA n&o proporciona informag¢des completas e exatas
sobre o comportamento de cada gendtipo frente as variagbes ambientais. Para tal
objetivo, devem ser realizadas analises de adaptabilidade e estabilidade fenotipica,
pelas quais torna-se possivel a identificacdo de cultivares com comportamento
previsivel e que sejam responsivos as variagdes ambientais, em condigbes
especificas ou amplas (CRUZ e REGAZZI, 1994).
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2.7 ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DOS VALORES GENOTIPICOS
PREDITOS

A adaptagcdo do material genético traduz-se na capacidade do individuo
sobreviver, crescer e reproduzir nas condigcbes ambientais do local de introducgéo,
sendo um ponto basico a ser considerado na selegéo de arvores superiores (HIGA et
al., 1991). A eficiéncia de adaptacédo das espécies quando introduzidas em locais
que nao os da area de ocorréncia natural depende de influéncias bidticas e de
interagdes climaticas (LOPEZ e FORNES, 1997). A produtividade depende da
qualidade do material genético e pode ser maximizada quando este se adapta bem
as condic¢des ecologicas locais (MORI et al., 1986).

Moraes (1987) fornece as seguintes definicbes para estabilidade e
adaptabilidade: (i) a estabilidade fenotipica é definida pela capacidade de os
genotipos apresentarem menor sensibilidade as variagbes de ambientes; ou (ii) a
estabilidade de comportamento € definida pela capacidade de os gendtipos
apresentarem um comportamento altamente previsivel, em funcdo do estimulo
ambiental; e (iii) a adaptabilidade € a capacidade de os gendétipos aproveitarem
vantajosamente os estimulos ambientais. Em resumo, a estabilidade € medida pela
constancia do desempenho do genatipo, frente as variagdes da qualidade ambiental.

Conforme Eberhart e Russel (1966), o ideal € que uma cultivar apresente
adaptabilidade geral e previsibilidade alta, capazes de responder ao estimulo do
ambiente e de ser estavel, mantendo bom desempenho quando as condi¢cbes
ambientais forem desfavoraveis.

As pesquisas relacionadas com a estabilidade de materiais genéticos sao
vistas como uma alternativa de investigar o fenbmeno da interagcdo gendtipo x
ambiente. Tais estudos requerem a analise conjunta da varidncia de grupos de
experimentos. Desta forma, a magnitude das interagdes € avaliada pela variancia
dos efeitos de gendtipos x sitios ou gendtipos x anos, dependendo do propésito do
melhoramento (LOPEZ e FORNES, 1993).

Nos programas de melhoramento de eucalipto, onde é comumente
recomendado o emprego de ciclos sucessivos de selecdo (HIGA et al., 1991), o

conhecimento dos genes que controlam os caracteres de maior importancia
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econdmica, conforme ressalta Ramalho (1993), € de suma importancia. Os estudos
de adaptabilidade e estabilidade genética passam a ser indispensaveis, pois
permitem verificar o comportamento do material genético frente as variagbes
ambientais, além de melhorar o desempenho dos programas de melhoramento, pela
eliminag&o de genotipos instaveis.

A avaliacdo de variedades ou de familias, com vistas a identificacédo e
recomendagao de materiais genéticos superiores, € uma das principais etapas dos
programas de melhoramento. Como os testes sdo conduzidos em diferentes
condigbes climaticas, edaficas e de manejo das culturas, as familias devem
apresentar a maior produtividade, adaptabilidade e estabilidade possivel, diante da
diversidade ambiental. Com esse propésito, deve-se comparar algumas
metodologias disponiveis de avaliagdo desses trés critérios, escolhendo-se a mais
apropriada, para tornar a recomendacao a mais adequada possivel.

Mais de uma dezena de métodos tém sido propostos para estudar a
adaptabilidade e estabilidade fenotipica, dentre eles destacam-se: (i) os
procedimentos baseados na varidncia da interagdo gendtipos x ambientes
(PLAISTED e PETERSON, 1959; WRICKE, 1962; TAI, 1971; SHUKLA, 1972;
WRICKE e WEBER, 1986; MAGARI e KANG, 1997); (ii) regresséao linear simples
(YATES e COCHRAN, 1938; FINLAY e WILKINSON, 1963; EBERHART e
RUSSELL, 1966; PERKINS e JINKS, 1968); (iii) regressao multipla (VERMA et al.,
1978; SILVA e BARRETO, 1986; CRUZ et al., 1989; STORCK e VENCOVSKY,
1994); (iv) regressdo quadratica (BRASIL e CHAVES, 1994); (v) modelos nao
lineares (CHAVES et al., 1989; TOLER e BURROWS, 1998; SILVA, 1998; ROSSE e
VENCOVSKY, 2000) e ndo paramétricos, como a ordem de classificagdo genotipica
(HUEHN, 1996); (vi) métodos multivariados, como a ACP-Anélise de Componentes
Principais (CROSSA, 1990), analise de agrupamento (HANSON, 1994), analise
fatorial de correspondéncias (HILL, 1974) e analise de coordenadas principais
(WESTCOTT, 1987); e (vii)) métodos que integram a analise comum de variancia
(método univariado) com a analise de componentes principais (método multivariado),
como é o caso da analise AMMI (“Aditive Main Effects and Multiplicative Interaction

Analysis”) sugerido por Gauch e Zobel (1996). A diferenga entre eles origina-se nos
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préprios conceitos apresentados e nos procedimentos matematicos utilizados para
medir a interagao genotipo x ambiente (LAVORANTI, 2003).

Vencovsky e Barriga (1992) afirmam que, além das propriedades intrinsecas da
analise de estabilidade, estes estudos permitem verificar o fenbmeno da interagao
genodtipo-ambiente. Segundo Becker e Ledn (1988) e Romagosa e Fox (1993), a
maioria dos melhoristas utiliza a analise de regressdo para estudar a estabilidade
fenotipica de plantas.

A capacidade de os materiais genéticos se comportarem bem em uma grande
amplitude de condigbes ambientais € um requisito desejado para os programas de
melhoramento genético. Neste contexto, o estudo de estabilidade é relevante. De
acordo com Resende (2002a), um material é considerado estavel quando apresenta
pequenas variagcbes no seu comportamento geral, ao ser avaliado em diversas
condigbes de ambiente. Este autor aborda, em seus estudos, a estabilidade
genotipica ou genética, ou seja, a estabilidade dos valores genéticos preditos para
um mesmo material genético (genitor, clone, familia, individuos), em diferentes
ambientes, descrevendo o método de Wricke (WRICKE e WEBER, 1986).

O parametro de estabilidade associado ao método de Wricke € denominado de
ecovaléncia e equivale a decomposicdo da soma de quadrados da interacao
genotipos x ambientes (da analise de variancia conjunta) em partes devidas aos
gendtipos isolados. Resende (2002a) fornece o seu respectivo estimador, concluindo
que a metodologia apresentada permite ndo sé uma descricdo continua da
estabilidade genética dos materiais, fornecendo uma distribuicdo coerente com a
natureza quantitativa do carater estabilidade, como também permite uma
classificagao discreta dos gendtipos em estaveis e nao estaveis.

Uma vez que os programas de melhoramento objetivam a selegdo de
genotipos consistentes e de elevada produtividade, nos mais diversos ambientes, a
baixa eficiéncia na analise da interacdo GA pode representar um problema para
esses programas, por reduzir a precisdo de selegdao de um ambiente para outro
(LAVORANTI, 2003). A presenca de interacdo GA provoca um aumento do desvio
padrao fenotipico, reduz a herdabilidade nos ambientes e, consequentemente,
diminui os ganhos potenciais genéticos (MATHESON e RAYMOND, 1986).
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Todavia, apesar do grande empenho na busca de novos modelos e algoritmos
que permitam melhor compreender os mecanismos da adaptabilidade e estabilidade
fenotipica, posi¢cdes criticas constantes de melhoristas relatam a falta de uma
analise criteriosa da estrutura da interagdo GA, como um dos problemas principais
para a recomendacao de cultivares (LAVORANTI, 2003).

Apesar de seu uso generalizado para os estudos da estabilidade e
adaptabilidade, esses métodos apresentam algumas Ilimitagdes que sé&o
frequentemente discutidas, entre as quais destaca-se o emprego da média de todas
as cultivares em cada condicdo, como medida do indice ambiental. Com tal
procedimento, pode n&o ocorrer a independéncia entre as variaveis, especialmente
quando o numero de cultivares é inferior a 15, o que € uma séria restricdo ao uso da
regressao. Além disso, na maioria das vezes, a variacdo das estimativas do
coeficiente de regressao é tdo pequena que dificulta a classificagdo dos materiais
quanto a estabilidade e adaptabilidade (LIN et al., 1986; CROSSA, 1990).

A metodologia proposta por Lin e Binns (1988) € uma boa alternativa na
avaliacdo da estabilidade, pois nao apresenta as limitagdes mostradas pelo uso da
regressao e possibilita a identificagdo de uma ou mais cultivares com desempenho
préximo do valor maximo, nos varios ambientes testados. Ela estima o desvio de
uma determinada variedade em relagdo ao material de desempenho maximo (indice
Pi), em cada ambiente. Logo, quanto menor o valor da estimativa desse indice, mais
adaptado sera o material e menor também sera o desvio em torno da produtividade
maxima em cada ambiente. Assim, uma maior estabilidade estara associada,
obrigatoriamente, a uma maior produtividade (SCAPIN et al., 2000).

Adicionalmente as limitagbes ja apontadas, todos os métodos desenvolvidos
até o momento, na procura de estabelecer modelos capazes de melhor interpretar a
estabilidade e adaptabilidade fenotipica assumem, em geral, que os efeitos de
tratamentos genéticos sao fixos, 0 que é desvantajoso e incoerente com a pratica
simultdnea da estimagdo de componentes de varidncia e parametros genéticos.
Quando os efeitos de tratamentos sdo considerados fixos, a selecéo € fenotipica.
Para que a selegcédo seja genética, tais efeitos devem ser considerados aleatérios
(RESENDE, 2004).
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Considerando os efeitos genotipicos aleatdrios, o procedimento ideal a ser
adotado € o BLUP multivariado ou multi-ambientes, que considera intrinsecamente a
heterogeneidade de variancias genéticas e ambientais. Entretanto, com um grande
numero de ambientes, o modelo multivariado & praticamente impossivel de ser
ajustado. Dentre os modelos opcionais ao BLUP multivariado, que considera os
efeitos genotipicos como aleatorios e permite inferéncias sobre os valores genéticos,
estabilidade e adaptabilidade, encontra-se o modelo misto univariado de efeitos
principais (G) e interagdo (GA), que leva em conta a heterogeneidade de variancias,
via transformacao prévia de dados (RESENDE, 2004).

Simulacbes efetuadas por esse ultimo autor mostram que a correcdo ou
transformacao de dados, multiplicando-os pela razao hi/hi,, reproduziu os mesmos
resultados, via G+GA, do modelo BLUP multivariado, conduzindo um viés de apenas
2%. No caso, h; e hi, referem-se a raiz quadrada da herdabilidade no ambiente j e a
meédia das raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente,
respectivamente. Esta transformacdo mostrou-se, em termos de viés, muito superior
aquelas baseadas apenas na heterogeneidade da variancia fenotipica.

Atualmente, procedimentos de interpretacdo mais simples tém sido preferidos
para a analise da estabilidade e adaptabilidade. Nesse sentido, de acordo com
Resende (2004), medidas que incorporam a estabilidade e a adaptabilidade em uma
Unica estatistica, tais como os métodos de Annicchiarico (1992) ou de Lin e Binns
(1988) tém sido enfatizadas por Cruz e Carneiro (2003).

No contexto dos modelos mistos, segundo Resende (2004), a selecéo
considerando simultaneamente a produtividade, estabilidade e adaptabilidade pode
ser feita por meio da estatistica da Média Harménica da Performance Relativa dos
Valores Genéticos (MHPRVG) preditos, apresentando as seguintes vanragens,
quando comparado com outros métodos: (i) considera os efeitos genotipicos como
aleatorios; (ii) permite lidar com heterogeneidade de variancias; (iii) permite lidar com
dados nao balanceados; (iv) permite lidar com delineamentos nao ortogonais; (v)
considera os erros correlacionados dentro de locais; (vi) fornece valores genéticos ja
descontados da instabilidade; e (vii) gera resultados na propria grandeza ou escala
do carater avaliado.
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3 METODOLOGIA

3.1 CARACTERIZACAO GEOGRAFICA, EDAFICA E CLIMATICA DOS LOCAIS
EXPERIMENTAIS

Os testes combinados de procedéncias e progénies de Eucalyptus grandis
foram estabelecidos nas areas pertencentes a International Paper do Brasil Ltda
(Champion Papel e Celulose S.A.); Ripasa S.A. Celulose e Papel e Votorantim
Celulose e Papel - VCP Florestal, respectivamente nos municipios de Mogi Guagu,
Boa Esperanca do Sul e Cacapava, no Estado de Sao Paulo. Os dados de
localizagdo geografica dos testes e respectivas altitudes estdo apresentados no
Quadro 1.

QUADRO 1 - LOCALIZACAO GEOGRAFICA DOS TESTES DE PROCEDENCIAS E PROGENIES
DE E. grandis, NO ESTADO DE SAO PAULO

LOCAIS LATITUDE (°S) LONGITUDE (°0) ALTITUDE (m)
Mogi Guagu - SP 22°022° 46°56° 589
Boa Esperanga Sul - SP 21°57° 48°32° 540
Cacgapava - SP 23°03° 45°46° 650

Os solos das areas experimentais pertencem a classe LATOSSOLO
VERMELHO ESCURO distréfico, para o local de Mogi Guagu; LATOSSOLO
AMARELO distréfico psamitico para Boa Esperangca do Sul, e ARGISSOLO
VERMELHO AMARELO distréfico tipico para Cagapava (EMBRAPA, 1999). A
textura é arenosa para os solos de Cagapava, média para os solos de Mogi Guagu,
e bastante arenosa para os solos de Boa Esperanca do Sul. O tipo de relévo é
suavemente ondulado para Mogi Guagu e Boa Esperanga do Sul e ondulado para
Cacapava.

O clima tropical da regido dos trés locais estudados, segundo a Classificagao

de Koppen, € do tipo Cwa - mesotérmico, com verao quente e umido, sendo o
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inverno seco e as geadas raras. Os dados de precipitagdo pluviométrica e de
temperatura locais, bem como os valores de deficiéncia hidrica, para cada local de

teste, sdo mostrados no Quadro 2.

QUADRO 2 - VALORES DE PRECIPITACAO PLUVIOMETRICA MEDIA ANUAL, DEFICIENCIA
HIDRICA ANUAL E DE TEMPERATURAS DOS LOCAIS EXPERIMENTAIS,
OBTIDOS NO PERIODO DE 1989 A 1991.

PRECIP. DEFI-
TEMPERATURAS (°C) PLUVIOM.  CIENCIA
LOCAIS MEDIA HIDRICA
Minima Maxima  Média Média Média ANUAL ANUAL
Absoluta Absoluta Anual més+frio més+quente (mm) (mm)
Mogi -3,0 36,6 20,6 15,0 23,0 1.375 36
Guacu (jul.) (out.) (jul.) (jan.) nov.-mar.
Boa Espe- -1,0 34,0 21,0 15,0 23,0 1.300 120
ranca Sul (jul.) (jan.) (jun.) (nov.) out.-mar.
Cacapava -4,0 30,0 20,0 10,0 24,0 1.260 220
(jul.) (jan.) (jul.) (jan.) out.-mar.

3.2 CARACTERIZAGAO E PREPARO DO MATERIAL PARA PLANTIO

Em fungdo do grande numero de progénies a serem testadas e para permitir o
maior aproveitamento possivel do material genético disponivel, a producdo de
mudas foi centralizada em um Uunico viveiro (Ripasa S.A. Celulose e Papel),
padronizada segundo procedimentos orientados pela Embrapa Florestas. Os testes
foram estabelecidos no campo em margo de 1986, para Mogi Guagu e Boa
Esperanga do Sul, e em janeiro de 1988 para Cagapava, em locais representativos
das areas destinadas ao reflorestamento daquelas empresas.

Face a previsdo de produzir sementes melhoradas, apdés desbaste das
arvores inferiores, todos os testes foram isolados por planta¢des florestais contendo
espécies nao afins com E. grandis, ou com faixas livres de vegetacéo.

O tipo de vegetacéo original nos trés locais era o Cerrado e a vegetagcao
imediatamente anterior ao estabelecimento dos testes eram plantacdes de eucalipto
para os locais de Mogi Guagu e Boa Esperancga do Sul e pastagem para Cagapava.

O preparo de solo foi feito com arado reformador (camalhdo sobre a linha de

tocos) em Mogi Guagu e Boa Esperanga do Sul, e por meio de gradagens pesada e
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leve em Cacgapava.

Os plantios de todos os locais ndo foram irrigados, mas, para garantir que as
mudas mantivessem um bom estado nutricional no primeiro ano de crescimento,
aplicou-se uma adubagao minima. Nos testes de Mogi Guagu e de Boa Esperanga
do Sul, empregou-se a quantidade de 120 g/planta de NPK - 10:20:10, sob
coroamento de 15-20 cm ao redor da muda, com a sua incorporagao ao solo. Para
esses mesmos locais anteriores, seis meses apos o plantio, foi feita outra adubacao,
na quantidade de 50 g de NPK - 12:6:12, mais 10 g de FTE BR9, em forma de meia
lua, distante 30 cm das plantas. No teste de Cacapava, por ocasido do plantio, foram
aplicados 175 g de NPK - 10:20:10, mais 3% enxofre; 0,3% boro e 0,3% zinco.

3.3 GERMOPLASMA

O germoplasma utilizado é parte integrante do material coletado na Australia,
em expedicdo realizada pela Embrapa Florestas, em 1984, envolvendo dez
especies, 56 procedéncias de sementes de eucaliptos e cerca de 1066 arvores. Para
E. grandis, foram amostradas duzentas arvores de dez procedéncias de sementes,
em Queensland (QLD) e Nova Gales do Sul (NSW). As procedéncias de sementes
testadas neste trabalho foram amostradas de arvores com polinizacdo aberta,
supostamente de familias de meios-irmaos, crescendo em populagdes naturais de E.
grandis. Os dados de localizacdo geografica das procedéncias australianas e o

numero total de progénies avaliadas sdo mostrados no Quadro 3.

QUADRO 3 - LOCALIZACAO GEOGRAFIQA DAS PROCEDENCIAS AUSTRALIANAS DE
SEMENTES TESTADAS E NUMERO TOTAL (53) DE PROGENIES AVALIADAS
EM CADA LOCAL

PROCEDENCIAS NUMERO DE LAT. LONG. ALT.
PROGENIES (°S) (°E) (m)
Ravenshoe - Mt. Pandanus - QLD 20 17°42 145°28° 860-940
Mareeba - QLD 11 17°06° 145°38" 900-1140
Mt. George - NSW 22 31°50° 152°01° 230

LAT. = Latitutde; LONG. = Longitude; e ALT. = Altitude
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3.4 DELINEAMENTO EXPERIMENTAL E COLETA DE DADOS

O delineamento utilizado foi o de blocos de familias compactadas, com seis
plantas constituindo as progénies, no espagamento de 3 m x 2 m, com repeticdes ou
blocos variando de cinco a dez, para os locais (Quadro 4). Em todos os trés testes,
foram mensurados o didmetro a altura do peito (DAP), a altura total da arvore (altura)
e feita a contagem de sobrevivéncia das plantas. A partir desses dados, foi estimado
o volume cilindrico total da arvore com casca (volume).

Entretanto, em razido dos altos valores previamente obtidos para as
correlagdes genética e fenotipica entre as trés variaveis (altura, DAP e volume) para
cada local experimental e da grande quantidade de dados que necessitariam ser
processados, somente foi considerado o DAP neste trabalho, servindo os dados de
altura e volume de madeira apenas para se dar uma idéia da magnitude de
crescimento médio dos materiais testados. Deve-se ressaltar que a mensuracédo do
DAP apresenta maior facilidade de acesso e exatiddo no momento de sua avaliagao,
comparativamente a medig¢do indireta da altura das arvores (STURION et al., 1994),
além do fato de o DAP estar altamente correlacionado com a altura e volume das
arvores, em termos genéticos.

O numero de progénies por procedéncia, numero de repeticbes ou blocos,
numero total de arvores em cada teste, bem como a idade de avaliagdo, sao
mostrados no Quadro 4, destacando-se que todas as trés procedéncias e 53

progénies sado comuns aos trés locais de testes.

QUADRO 4 - NUMERO DE REPETICOES, NUMERO DE PROGENIES POR PROCEDENCIA,
TOTAL DE ARVORES POR EXPERIMENTO E IDADE DE AVALIACAO

NUMERO DE NUMEBO DE TOTAL DE IDADE
LOCAIS REPETICOES PROGENIES ARVORES (MESES)
RAV MAR MTG RAV MAR MTG
Mogi Guacgu 9 10 10 20 11 22 3.060 72
Boa Esperanga 9 7 10 20 11 22 2.862 61
Cacapava 5 5 5 20 11 22 1.590 60

RAV = Ravenshoe — Mt. Pandanus-QLD; MAR = Mareeba-QLD; MTG = Mt. George-NSW
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3.5 CORRECAO DE DADOS E HETEROGENEIDADE DE VARIANCIAS

Na analise de grupos de experimentos, principalmente com diferentes idades,
a padronizacdo de dados é recomendavel, com vistas a excluir o efeito de escala
dos caracteres estudados e reduzir a heterogeneidade de varidncias entre os locais.

E importante ressaltar que, devido & avaliacdo dos testes ter sido feita em
diferentes idades e face a distinta qualidade do ambiente de cada teste, procedeu-se
a uma padronizagcdo ou corregao dos dados, empregando-se valores do desvio
padrao fenotipico e de estimativas de herdabilidades. A correcédo dos dados pelo
desvio padrédo fenotipico foi feita, dividindo-se cada observagéo (y) do carater
avaliado pelo valor da raiz quadrada da variancia fenotipica de cada local, conforme
metodologia relatada por Resende (2002a). Os dados corrigidos pela herdabilidade
foram obtidos, multiplicando-os pelo valor da razdo hi/hi,, respectivamente a raiz
quadrada da herdabilidade do carater analisado no ambiente i, e as médias das
raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente, conforme metodologia
sugerida por Resende (2004). Tal procedimento permite inferir sobre as eficiéncias
de cada tipo de correcdo empregada, apos seu processamento pelo programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP.

Os valores calculados do desvio padrdo fenotipico e de herdabilidade
individual, no sentido restrito, usados nas respectivas correcoes de dados de DAP,
para a analise de cada teste e andlise conjunta de locais, sdo mostrados no
Quadro 5.

Todas as analises conjuntas de locais também tiveram seus dados de DAP

previamente corrigidos pelo desvio padrao fenotipico médio (analise conjunta) e pela

QUADRO 5 - VALORES DE DESVIO PADRAO FENOTIPICO E DE HERDABILIDADE USADOS
PARA A CORRECAO DE DAP

PARAMETROS LOCAIS
MOGI GUAGU  BOA ESPERANGCA SUL  CAGAPAVA EM CONJUNTO
5, 4,3710 3,2926 2,7504 3,6565 "
h? 0,2485 0,2069 0,2150 0,2235 @

(oﬂ'f) = desvio-padrao fenotipico e h? = herdabilidade individual, no sentido restrito, para o carater

DAP = diametro a altura do peito; (1) = desvio padréo fenotipico da analise conjunta dos trés locais;
(2) = herdabilidade média de locais
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razao hi/hi, média entre os locais (raiz quadrada da herdabilidade hi sobre a média
das raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente ou local hjy).

Os dados corrigidos foram, entdo, comparados com os dados néao corrigidos,
visando averiguar a eficiéncia da corregao ou padronizagao efetuada, na reducao da
heterogeneidade das variancias genéticas. A eficiéncia foi avaliada em termos da
coincidéncia do numero de individuos e de familias comuns aos respectivos
ordenamentos gerados pelo SELEGEN-REML/BLUP, na comparagdo dos dados
resultantes de cada tipo de corregdo com os dados nao corrigidos, expressa em
porcentagem. Em nivel de individuos, a comparacao foi feita, considerando-se
apenas os primeiros cinquenta individuos de cada ordenamento resultante dessas

analises.

3.6 ANALISE DA INTERACAO POR MEIO DA CORRELACAO GENETICA ENTRE
LOCAIS

Os dados dos testes foram organizados em agrupamentos por locais,
procedendo-se o cruzamento de dados entre os locais, dois a dois, de acordo com o
Quadro 6.

QUADRO 6 - ORGANIZACAO DOS ARQUIVOS DE DADOS DOS TESTES, PARA A ANALISE DA
INTERACAO ENTRE LOCAIS

ARQUIVOS TESTES LOCAIS
1 EGR-067 MOGI GUACU
2 EGR-114 BOA ESPERANCA DO SUL
3 EGR-228 CACAPAVA
4 EGR-067 + EGR-114 MOGI GUACU + BOA ESPERANCA DO SUL
5 EGR-067 + EGR-228 MOGI GUACU + CACAPAVA
6 EGR-114 + EGR-228 BOA ESPERANCA DO SUL + CACAPAVA

As analises foram processadas pelo programa computacional SELEGEN-
REML/BLUP, para a estimagao da correlagao genética entre locais (rgloc). O modelo

estatistico 4 do referido programa foi empregado, com o acréscimo do efeito da
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interacdo gendtipo x ambiente ao modelo 1, descrito no item 3.7.1. Esse modelo é
indicado para a estimagcdo da correlagdo genética entre locais (rgloc), para
experimentos com delineamento de blocos ao acaso, progénies de meios-irmaos,
varias plantas por parcela e varios locais. Os testes foram analisados comparando-
se os locais dois a dois e, para tanto, foram utilizados os arquivos de numeros
quatro, cinco e seis, mostrados no Quadro 6.

A sequéncia de dados para a analise empregando o modelo 4, no programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b) é a seguinte:

Individuo, progénie, bloco, parcela, interagao, arvore, variaveis

3.7 ESTIMATIVAS DOS PARAMETROS GENETICOS

Para a avaliagdo dos 7.512 individuos reunidos na analise conjunta de locais,
os arquivos de numeros um, dois e trés foram sequencialmente ordenados.

Para as distintas andlises, foram utilizados os modelos estatisticos 1, 5 € 14 do
programa computacional SELEGEN-REML/BLUP, desenvolvido por Resende
(2002b), descritos adiante:

3.7.1 Modelo estatistico 1 - blocos ao acaso, progénies de meios irméaos, varias

plantas por parcela

O modelo 1 aplica-se aos testes de progénies de meios-irmaos, com
delineamento de blocos ao acaso, varias plantas por parcela, um s6 local e uma
unica populagdo. As variaveis foram analisadas pela metodologia do modelo linear
misto (univariado aditivo)-REML/BLUP, seguindo-se o procedimento apresentado

por Resende e Fernandes (1999), indicado a seguir:

y=Xb+Za+Wc+ €

onde: y, b, a, ¢, e €sao vetores de dados, dos efeitos de blocos (fixos), de
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efeitos genéticos aditivos (aleatério), de efeitos de parcela (aleatorio) e de
erros aleatdrios, respectivamente.

X, Z e W: matrizes de incidéncia para b, a e c, respectivamente.

As distribuicbes e estruturas de médias e variancias séo:
Wb,V ~N(Xb,V)

al4,07~N(0,407)

0‘03~N(0,Ic75)

o’ ~N(0,1c7)

e

COV(a,c')=0 COV(a,e)=0 COV(c,e)=0

ou seja:
¥ Xb ¥ Vv ZG WC R
a 0 a GZ' G 0 O
E = e Var = , em que :
c 0 c cw' 0 c 0
e 0 e R 0 0 R
G=Ao,
R=1Ic’
C=10o’
V=240 2'+WI ¢:W'+16>=2ZGZ'+ WCW'+R
Equacgdes do modelo misto
X'X X'z x'w bl [x'y
7'X Z'Z+ A4 z'w al=\2Z'y|, em que
w'X w'z W'W+1IA, || ¢ W'y
o, 1-h*-¢c o, 1-h’-c’
/L:Gf: o iz:of: c’
0_2
h, = —— = herdabilidade individual no sentido restrito do bloco;
o,to.+0,
O_2
C = -— =correlagdo devido ao ambiente comum da parcela;
o,to.+0,
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o’ = variancia genética aditiva;
o = variancia entre parcelas;

o, = variancia residual (ambiente dentro de parcelas + n&do aditiva);

A = matriz de correlagdo genética aditiva entre individuos em avaliagao.

A sequéncia de dados para a analise empregando o modelo 1, no programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b) é a seguinte:

Individuo, progénie, bloco, parcela, arvore, variaveis

3.7.2 Modelo estatistico 5 - blocos ao acaso, progénies de meios-irmaos, varias

plantas por parcela, varias populacoes

O modelo 5 aplica-se aos testes de progénies de meios-irméos, com
delineamento de blocos ao acaso, com varias plantas por parcela, um local e com
mais de uma procedéncia. Este modelo, além de classificar os melhores individuos
pelos seus respectivos valores genéticos preditos, analisa também as procedéncias
pelos seus valores genotipicos. Ao modelo 1, foi acrescentado o efeito de
procedéncias.

A sequéncia de dados para a analise empregando o modelo 5, no programa
computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b) é a seguinte:

Individuo, progénie, bloco, parcela, procedéncia, arvore, variaveis

3.7.3 Modelo estatistico 14 - blocos ao acaso, progénies de meios-irmaos, varias

plantas por parcela, varias populag¢des e varios locais

O modelo 14 aplica-se aos testes de progénies de meios-irmaos, com
delineamento de blocos ao acaso, com varias plantas por parcela, varias populacoes
e varios locais. Este modelo também classifica os melhores individuos pelos seus
respectivos valores genéticos preditos, analisando as procedéncias pelos seus

valores genotipicos, considerando varios locais e populacgdes.
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O modelo estatistico BLUP individual e o indice de multi-efeitos com uma
avaliagao por individuo, associado a avaliagao de p procedéncias, f progénies, em b

blocos, com n plantas por parcela equivale a:

Yiu=p+p,+[f;+b +pb, +e, +0,

onde: Yj: observagéo do individuo ijkl
U : média geral, fixa, E(u) =y e E(U%) =
p;i: efeito da procedéncia ou populagéo /, aleatério, E(p,)=0 e E(p/)=0.

2

fj : efeito da familia j, dentro da populagéao /, aleatorio, E(f,)=0 e E(fl.f) = a‘?
by : efeito fixo do bloco ou repeti¢do k, E(b,)=b, e E(b;)=V,
pbijk : efeito da interacdo da procedéncia i com o bloco k, aleatério,
2 2
E(pb;) =0 e E(pby ) = oy
ek : efeito da interagcdo do bloco k com a familia j da procedéncia i, aleatorio,
com E(e; )=0 e E(e;k) =0’
Ojii- efeito do individuo / dentro da parcela jjk, aleatorio, com
E(5g/k1) =0 e E(é‘;kl) = O'§

A estimagdo dos componentes de variancia e parametros genéticos foi feita
pelo Método de Verossimilhangca Restrita (REML), sob modelo individual, para
atender as condicbes de dados ndo balanceados dos testes estudados, conforme
enfatiza Resende (2002a). A preferéncia por esse método mais atual decorre de
suas propriedades estatisticas, que sdo superiores as propriedades dos estimadores
pelo método dos Minimos Quadrados, conforme recomendam Searle et al. (1992).

Apos a identificacdo dos melhores individuos, com base nos valores genéticos
individuais para o crescimento em DAP, oriundos da selegdo simulada, os testes
poderao ser, opcionalmente, transformados em pomares de sementes por mudas e
os melhores vinte ou cinquenta individuos poderao ser propagados para um pomar
clonal de sementes.

A sequéncia de dados para a analise empregando o modelo 14, no programa
computacional SELEGEN - REML / BLUP (RESENDE, 2002b), é a seguinte:

Individuo, progénie, bloco, parcela, procedéncia, interagao, arvore, variaveis.
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Quando o delineamento experimental de um determinado teste apresenta as
progénies alocadas hierarquicamente dentro de procedéncias (arranjo de familias
compactadas), existem duas opg¢des quanto aos modelos matematicos a adotar,
para tratar as populagdes, ou seja, como efeito fixo ou aleatério. Tratando-as como
efeito fixo, no procedimento BLUP, com vantagem, de acordo com Resende (2002a),
podem-se ajustar as observagdes individuais para as estimativas BLUE (“Best Linear
Unbiased Estimators”) dos efeitos das procedéncias nos blocos, isto &, considerar o
ambiente homogéneo da grande parcela de procedéncia como efeito fixo, para o
qual as observagdes de campo devam ser ajustadas. Neste caso, deve-se ajustar a
combinacgao bloco-procedéncia como efeito fixo (com bp niveis, onde b é o numero
de blocos e p € o numero de procedéncias) e empregar o modelo 1, considerando as
procedéncias como uma unica populagdo. Ainda, considerando as procedéncias ou
populagdes tanto como efeitos fixos ou aleatérios, visando a sele¢cao de individuos,
aos efeitos de procedéncias devem ser somados os valores genéticos individuais
preditos. Com isto, os individuos de diferentes procedéncias podem ser comparados
diretamente por seus novos valores genéticos preditos.

Desta forma, o modelo matematico, distribuicbes e estruturas de médias e
variancias, equacgoes, estimadores e preditores descritos para o modelo 1 também
foram aplicados ao modelo 14, considerando mais de uma populagao e varios locais.

3.7.4 Desvios padrdes das estimativas de herdabilidades individuais

Os desvios padrbes das estimativas das herdabilidades individuais [S(ﬁj)],

foram estimados conforme indicado por Falconer (1987):
§(h2 =320/ nbp

onde: nbp = numero total de arvores avaliadas por carater, no experimento
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3.7.5 Estimativas de correlagdes genéticas e fenotipicas

As correlagdes genéticas em nivel de individuos e fenotipicas em nivel de
médias de progénies foram estimadas a partir das seguintes expressdes fornecidas

por Falconer (1987):

a) coeficiente de correlagao genética aditiva (ra)

COV (X.Y)
Ay — T A2 A2 )1/2
Ax ™ Ay

onde: COVA (X,Y)= covariancia genética aditiva entre as caracteristicas x e y;
A2 A ‘o - .
O ,, = variancia genética aditiva da caracteristica x;

A2 A fi i -
O 4, = variancia genética aditiva da caracteristica y;

b) coeficiente de correlagao fenotipica em nivel de média de progénies (7% )

_ COVL(X,Y)
F (UA]%C.&]%))UZ

onde: COVF (X,Y)= covariancia fenotipica entre as caracteristicas x e y, em
nivel de média de progénies;

~n2 N . - r g
O, = variancia fenotipica da caracteristica x;

O',Zvy = variancia fenotipica da caracteristica y;

3.8. SIMULAGAO DA SELECAO E PREDIGCAO DE VALORES GENETICOS

Em funcdo da sua importancia e vantagens que propicia a predicao de
ganhos genéticos, as simulagdes da selegdo para produtividade, considerando
também a estabilidade e adaptabilidade dos individuos candidatos a selecao e suas
combinacgdes, foram empregadas neste trabalho.
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3.8.1 Selecao de familias baseada na produtividade, adaptabilidade e estabilidade

genotipicas

Muitos procedimentos de selegdo de genitores produzem valores genéticos
preditos, que sao fungcbes da media aritmética das observagdes realizadas nos
individuos de sua progénie. O procedimento baseado na média aritmética é
adequado por permitir a selegao por produtividade, mas inadequado por ndo permitir
a selecdo por homogeneidade da progénie. Aspectos referentes ao emprego da
meédia harmdnica, como medida de tendéncia central, e suas vantagens em relagao

ao uso da média aritmética sdo apresentados por Streiner (2000).

3.8.1.1 Selecdo de familias para produtividade e estabilidade, baseada na média
harménica do valor genético (MHVG)

A predicdo baseada na média harmébnica permite selecionar familias,
simultaneamente, por produtividade e estabilidade, e pode ser feita pelo emprego
dos mesmos preditores BLUP e das equagdes do modelo misto utilizados na
tradicional selecdo baseada na média aritmética, os quais sdo fornecidos por
Resende (2002a).

Para tanto, foi composto o vetor de dados, para as analises conjuntas de
locais, como a reciproca de cada dado observado (y), ou seja, 1/y, conforme sugere
Resende (2004). A média de (1/y) fornece uma funcéo (1/H) da média harmdnica (H)
desses dados. Assim, os resultados dos valores genéticos gerados pelo SELEGEN-
REML/BLUP foram invertidos, visando a obtencao de H.

3.8.1.2 Selecdo de familias para produtividade e adaptabilidade, baseada na

performance relativa do valor genético (PRVG)

Genericamente, a performance relativa do valor genotipico tem sido utilizada

ha muito tempo (WRIGHT et al., 1966), em termos de dados fenotipicos e constitui a
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base do método de annichiarico (1992). No calculo da PRVG (RESENDE, 2004), os
valores fenotipicos (ou dados originais) s&o expressos como propor¢gao da meédia
geral de cada local (MI) e, posteriormente, obtém-se BLUP contendo o valor médio

dessa proporgao entre os locais, conforme ressaltado por Resende (2004).

3.8.1.3 Selecdo de familias para produtividade, estabilidade e adaptabilidade,
baseada na média harmdnica da performance relativa dos valores genéticos
preditos (MHPRVG)

A aplicacao desse método, que permite selecionar individuos simultaneamente
pelos trés atributos, deve-se as principais vantagens de considerar os efeitos
genotipicos como aleatorios e, assim, fornecer valores da estabilidade e
adaptabilidade genotipicas (e nado fenotipicas, como fornecem outros métodos); de
lidar com dados ndo balanceados e heterogeneidade de variancias; de fornecer
dados ja descontada a instabilidade e de gerar resultados na mesma escala do
carater avaliado (RESENDE, 2004).

A estatistica da MHPRVG ¢é aplicada preferencialmente sobre dados originais,
expressando-os como Ml/y e posteriormente obtendo-se BLUP para os valores
genotipicos (média geral mais efeitos genotipicos), conforme recomenda Resende
(2004). A reciproca destes multiplicada pela média geral de todos os testes fornece
a MHPRVG na unidade de avaliagdo do carater. Com esse procedimento, as
diferentes precisdes associadas aos valores genéticos preditos dos genoétipos nos
ambientes sdo automaticamente consideradas pelo procedimento REML/BLUP.
Apresenta, ainda, a grande vantagem de considerar genoétipos como efeitos
aleatorios, fornecendo resultados que sao interpretados diretamente como valores
genéticos, diferentemente dos demais métodos que ndo o fornecem, tais como o de
Lin e Binns (1988) e de Annicchiarico (1992), este ultimo requerendo,
adicionalmente, o estabelecimento de suposicdes para os valores da ordenada da

curva normal padronizada (Z,), associada ao nivel de significancia a.
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3.8.2 Critérios e estratégias de selegdo de individuos para a predigdo de ganhos
genéticos

Para a predigcdo de ganhos genéticos, a selegao foi simulada conforme os
seguintes critérios ja mencionados: (i) produtividade e estabilidade (MHVG); (ii)
produtividade e adaptabilidade (PRVG); e (iii) produtividade, estabilidade e
adaptabilidade (MHPRVG) das melhores familias, conforme metodologia indicada
por Resende (2004). Como procedimentos de interpretagdo mais simples, tais
medidas incorporando a estabilidade e adaptabilidade a produtividade e sua relagéo
numa unica estatistica tém sido vantajosas e preferiveis. Adicionalmente, o método
pode ser aplicado a um pequeno numero de ambientes, como € o caso do presente
trabalho, diferentemente de outros métodos para o estudo da estabilidade e
adaptabilidade que exigem um grande numero de ambientes. Para cada critério
estabelecido, duas estratégias de selegdo foram simuladas para a Populagéo
Selecionada, na analise conjunta de locais: (i) a selecdo de, no maximo, cinco
individuos por familia com os maiores valores genéticos, até atingir o total de
duzentos individuos; e (ii) a selegdo dos duzentos individuos com os maiores valores
genéticos.

Levando-se em conta a presengca de heterogeneidades das varidncias
genéticas e ambientais, a aplicagédo do modelo misto univariado de efeitos principais
(G) e interagao GA requer alguma transformagao prévia dos dados. De acordo com
Resende (2004), a multiplicagdo dos dados pela razdo hi/hy,, raiz quadrada da
herdabilidade no ambiente /i e média das raizes quadradas das herdabilidades em
cada local, respectivamente, reproduz via G+GA, os resultados do modelo BLUP
multivariado (procedimento ideal, pois consideram os efeitos genotipicos como
aleatorios), mostrando-se um fator de corregdo superior aos demais relatados na
literatura, os quais baseiam-se apenas no desvio padrao fenotipico.

Considerando este fato, na simulacdo da selecdo de familias envolvendo os
critérios: (i) produtividade e estabilidade; (ii) produtividade e adaptabilidade; e (iii)
produtividade, estabilidade e adaptabilidade, os dados também foram previamente
corrigidos pela razédo hi/hn.

A selecgao pelo critério empregando a média harménica dos valores genéticos
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(MHVG); a performance relativa dos valores genéticos (PRVG) e a média harmdnica
da performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG) preditos foi avaliada em
termos de eficiéncia, comparando-se o numero de familias comuns ou coincidentes
nos ordenamentos gerados pelo REML/BLUP, entre os dados corrigidos e nao
corrigidos. A comparagao foi feita, considerando-se apenas as primeiras vinte
familias de cada ordenamento resultante dessas analises, o que representa 37,74%

do total de familias estudadas.

3.9 TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL E NUMERO EFETIVO DE FAMILIAS
SELECIONADAS

A expressdo geral do tamanho efetivo populacional (Ne¢) em populagdes
experimentais monodicas e aldégamas, com variados numeros de individuos
selecionados por familia de meios-irmaos, fornecida por Resende e Bertolucci
(1995), equivale a:

_ 4Nk ,
¢ Nf+3+(ofj /k,)

onde: N;= numero de familias amostradas;

Kr = numero meédio de individuos selecionados por familia;

2 ‘A . TR . e
0, = variancia do numero de individuos selecionados por familia.

Na selecdo considerando os critérios: (i) produtividade e estabilidade; (ii)
produtividade e adaptabilidade e (iii) produtividade, estabilidade e adaptabilidade,
segundo as duas estratégias propostas, o numero efetivo de familias selecionadas

equivale a seguinte expressao, conforme Robertson (1961):

Ny = (Zkﬁ)z /Zk?i ,

onde k; € o numero de individuos selecionados na familia i.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 CRESCIMENTO E SOBREVIVENCIA POR LOCAL

Os valores genotipicos de incrementos médios anuais individuais para altura,
DAP e volume, bem como os valores de sobrevivéncia média de plantas, para
procedéncia individualmente e para cada teste, sdo mostrados na Tabela 1.

TABELA 1 - VALORES GENOTIPICOS DE INCREMENTOS MEDIOS ANUAIS INDIVIDUAIS (IMA)
PARA OS CARACTERES ALTURA (H), DIAMETRO (DAP) E VOLUME (VOL) E
SOBREVIVENCIA, PARA AS TRES PROCEDENCIAS

IMAH IMA DAP IMA VOL SOBRE-

LOCAIS PROCEDENCIAS INDIVIDUAL INDIVIDUAL INDIVIDUAL VIVENCIA

(m/ano) (cm/ano) (m®/ano) MEDIA (%)
Ravenshoe-QLD 3,9800 2,6016 0,0905 77,80
Mogi Guagu Mareeba-QLD 3,8417 2,5467 0,0848 82,30
Mt. George-NSW 3,8917 2,4183 0,0740 86,70
Média do teste 3,9045 2,5222 0,0831 82,30
Boa Ravenshoe-QLD 3,3384 2,4649 0,0469 70,90
Esperanca do  Mareeba-QLD 3,4111 2,5770 0,0534 61,04
Sul Mt. George-NSW 3,3856 2,4216 0,0459 74,80
Média do teste 3,3784 2,4878 0,0487 68,90
Ravenshoe-QLD 2,7140 1,8760 0,0231 94,50
Cacapava Mareeba-QLD 2,7860 1,9480 0,0244 96,40
Mt. George-NSW 2,8320 1,9620 0,0246 96,80
Média do teste 2,7773 1,9287 0,0240 95,90

Para valores de médias de testes, os resultados obtidos revelam um
incremento médio anual para DAP variando de 1,9287 cm (Cagapava) a 2,5222 cm
(Mogi Guagu). A sobrevivéncia média, também em nivel de médias de testes, variou
de 68,9% (Boa Esperanca do Sul) a 95,9% (Cacgapava), mostrando o potencial de

crescimento do material genético nas condigdes estudadas (Tabela 1). Para efeito
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de comparacdes com os resultados experimentais da Tabela 1, dados obtidos de
plantacbes comerciais da espécie, crescendo em areas representativas daquelas
onde estao situados os referidos testes, oriundas de sementes com determinado
grau de melhoramento, utilizadas pelas Empresas, revelam um incremento médio
anual para DAP, da ordem de 2,40 cm; 2,57 cm e 2,82 cm, respectivamente, para os
locais de Mogi Guagu, Boa Esperanga do Sul e Cagapava.

Os valores genotipicos dos incrementos médios anuais individuais para a
altura, DAP e volume de madeira nao diferem entre as procedéncias testadas em um
mesmo local (Tabelas 1 e 2). Entretanto, esses mesmos valores sao diferentes entre
os locais (Tabela 1) e sdo provavelmente decorrentes das distintas condi¢cdes
edafoclimaticas presentes em cada local, principalmente.

Tais diferengas também foram encontradas por Gongalves et al. (1990), ao
determinar a contribuicdo da variacdo do solo e da variacdo devida a interagcao do
gendtipo com o solo, frente a variagao fenotipica total existente entre sitios de E.
grandis, em solos de textura arenosa e média do Estado de S&o Paulo, na analise
conjunta de locais. Esses autores verificaram que a contribuicdo da variagcéao
ambiental, predominantemente a do solo, e a da variacdo devida a interagao
genotipo-ambiente entre os sitios testados foram altas. Também observaram um
consideravel aumento da contribuicdo da variagdo genética e redugdo da variagéo
ambiental e da interagdo gendtipo-ambiente, quando a analise de variancia conjunta
englobou apenas os solos de caracteristicas fisicas e quimicas mais proximas.

Uma vez que nao foram observadas diferengas entre as procedéncias, para os
valores de incrementos médios anuais individuais da altura e DAP, em um mesmo

local, optou-se por trabalha-las como uma unica Populacdo de Selecgao.

4.2 VALORES DE COMPONENTES DE VARIANCIA PARA OS LOCAIS DE
TESTES

Para o modelo 5 utilizado, com idades ajustadas para cinco anos, os seguintes

valores para os componentes de variancia foram obtidos (Tabela 2).



63

TABELA 2 - VALORES DE COMPONENTES DE VARIANCIA (REML INDIVIDUAL) PARA VOLUME
DE MADEIRA, EM NIVEL DE INDIVIDUO, PARA OS LOCAIS ESTUDADOS, NA IDADE
AJUSTADA DE CINCO ANOS

PARAMETROS MOGI GUACU BOA ESPERANCA CACAPAVA
DO SUL
h? 0,2361 0,2046 0,2717
§(fzj) 0,0497 0,0478 0,0739
Va 0,0242 0,0043 0,0015
Vparc 0,0015 0,0025 0,0007
Vproc 0,0023 0,0002 0,0000
Ve 0,0746 0,0142 0,0034
Vf 0,1026 0,0212 0,0057
c2parc 0,0144 0,1169 0,1267
c2proc 0,0228 0,0108 0,0007
Média geral 0,4976 0,2448 0,1210

ﬁj = coeficiente de herdabilidade individual, no sentido restrito no bloco, ou seja, dos efeitos aditivos;

§(ﬁf)= desvio padréo das estimativas de herdabilidade; Va = variancia genética aditiva; Vparc =

variancia ambiental entre parcelas; Vproc = variancia genética entre procedéncias ou populagdes;

Ve = variancia residual dentro de parcelas (ambiental + genética ndo aditiva); Vf = variancia
fenotipica individual; c2parc = coeficiente de determinagdo dos efeitos de parcela; c2proc =
coeficiente de determinagéo dos efeitos de procedéncia.

As estimativas de herdabilidade individual, no sentido restrito, para volume de
madeira, obtidas para a idade considerada, apresentaram pequena magnitude de
variacdo entre os locais, com valores aproximados de 0,20+0,05; 0,24+0,05 e
0,27+0,07; respectivamente, para Boa Esperanga do Sul, Mogi Guacu e Cagapava,
(Tabela 2). Esses valores estdo muito préximos daqueles encontrados para a
herdabilidade individual, no sentido restrito, para volume de madeira de E. grandis
testado na Africa do Sul, Estados Unidos da América do Norte, Uruguai e Brasil, na
mesma idade (SNEDDEN et al., 2000; REDDY e ROCKWOOD, 1989; KIKUTI, 1988;
HIGA et al., 1993; RESENDE et al., 1994b).

As estimativas de herdabilidade para os trés locais estudados também estéo
situadas no intervalo de valores de estimativas fornecidas por Resende (2002a),
compreendidas entre 0,14 e 0,62 (média 0,28), para volume de madeira de E.
grandis testado em Aracruz-ES. Adaptando valores obtidos na literatura, esse

mesmo autor fornece valores de médias e medianas para estimativas de
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herdabilidade individual, no sentido restrito, para varias espécies florestais. Baseada
em 528 estimativas, a média da herdabilidade para volume de madeira foi 0,21,
sendo que o valor da mediana foi 0,18.

Os valores de herdabilidade encontrados para volume de madeira, aos cinco
anos de idade, individualmente nos locais estudados, indicam boas possibilidades
de ganho genético aos programas de melhoramento de E. grandis, pois 0 progresso
esperado pela selecdo depende diretamente da herdabilidade e da intensidade da
selecdo (Tabela 2). Os baixos valores encontrados para os desvios padroes das
herdabilidades, para volume (0,05 a 0,07), indicam que as herdabilidades foram
estimadas adequadamente.

Os valores dos coeficientes de determinagédo dos efeitos de parcela (c2parc)
sdo baixos, respectivamente 1,44%; 11,69% e 12,67%, para os locais Mogi Guagu,
Boa Esperangca do Sul e Cagapava, para o carater volume de madeira,
provavelmente decorrentes da variagdo de solos entre os locais, indicando uma
baixa variabilidade ambiental entre parcelas dentro de bloco e que o delineamento

experimental utilizado foi eficiente aos objetivos propostos das analises (Tabela 2).

4.3 CORRELAGOES FENOTIPICAS E GENETICAS ENTRE CARACTERES

Os valores das correlagdes fenotipicas, em nivel de médias de familias (rg), e
das correlagbes genéticas aditivas, em nivel de plantas (ra), entre pares de
caracteres de crescimento e para os trés locais, sdo apresentados nas Tabelas 3 e
4, respectivamente.

Os valores obtidos para as correlagdes fenotipicas entre pares de caracteres
de crescimento, em nivel de média de familias, foram altos, para as procedéncias
testadas nos trés locais. Os valores dessas correlagdes foram maiores para as
correlacdes entre o volume e o DAP, quando comparados com aqueles obtidos entre
o volume e a altura (Tabela 3). Correlagdes tanto fenotipicas como genéticas
positivas e altas entre caracteres de crescimento, para a espécie em questao,
também tém sido relatadas por Kageyama (1980 e 1983), Moraes (1987), dentre

outros autores.
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TABELA 3 - ESTIMATIVAS DE CORRELACOES GENETICAS E DE CORRELACOES
FENOTIPICAS, EM NIVEL DE MEDIAS DE FAMILIAS, ENTRE PARES DE
CARACTERES DE CRESCIMENTO DE PROCEDENCIAS DE E. grandis, PARA
OS TRES LOCAIS

PROCE- CARATER ALTURA DAP VOLUME
DENCIA M B C M B C M B C
ALTURA - - - 084 091 100 080 092 096
RAVENSHOE- DAP 085 0,89 097 - - - 0,98 098 0,99
QLD VOLUME 0,79 0,98 100 099 098 1,00 - - -
ALTURA - - - 1,00 1,00 1,00 097 092 0,90
MAREEBA- DAP 0,97 091 0097 - - - 098 099 0,95
QLD VOLUME 1,00 1,00 1,00 099 1,00 0,93 - - -
ALTURA - - - 090 09 1,00 08 091 094
MT GEORGE- DAP 0,89 089 0,91 - - - 098 098 0,95
NSW VOLUME 0,88 0,98 100 099 099 0,96 - - -

M = Mogi Guagu; B = Boa Esperanc¢a do Sul e C = Cagapava;
Valores situados na diagonal superior referem-se as correlagbes genéticas aditivas e os valores
situados na diagonal inferior referem-se as correlagdes fenotipicas

Os valores obtidos para as correlagbes genéticas aditivas entre pares de
caracteres de crescimento, em nivel de individuos, também foram altos, para as
procedéncias testadas nos trés locais. Os valores também foram maiores para as
correlagdes entre o volume e o DAP, quando comparados com aqueles encontrados
entre o volume e a altura. Uma correlagao alta entre o volume e o DAP, significa que
a selecdo baseada no DAP representa o volume, com uma adequada exatidao
(Tabela 4).

Correlagbes tanto fenotipicas como genéticas, positivas e altas, tém sido
comumente encontradas entre os caracteres de crescimento para espécies
florestais, como aquelas reportadas por Kageyama (1980 e 1983), Moraes (1987);
Sturion (1993), Resende et al. (1994b), dentre outros.

Em funcdo dos altos valores observados para as correlagbes fenotipicas e
genéticas entre os caracteres de crescimento, dentro de um mesmo local de teste, e
com o objetivo de reduzir o numero de analises a serem processadas, optou-se por

trabalhar apenas com o DAP, como carater de crescimento.



66

TABELA 4 - ESTIMATIVAS DE CORRELAQOES FENOTIPICAS E DE CORRELAGOES GENETICAS
ADITIVAS, EM NIVEL DE INDIVIDUOS (ra), ENTRE PARES DE CARACTERES DE
CRESCIMENTO DE PROCEDENCIAS DE E. grandis, PARA OS TRES LOCAIS

PROCE- CARATER ALTURA DAP VOLUME
DENCIA M B C M B C M B C
ALTURA - - - 084 091 100 085 090 0,88
RAVENSHOE- DAP 0,90 093 0,91 - - - 0,98 0,99 0.95
QLD VOLUME 0,79 0,98 100 099 098 1,00 - - -
ALTURA - - - 1,00 1,00 1,00 086 090 0,83
MAREEBA- DAP 0,90 099 0,86 - - - 097 099 0,9
QLD VOLUME 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 0,94 - - -
ALTURA - - - 090 09 1,00 085 0,88 0,83
MT GEORGE- DAP 0,89 091 0,83 - - - 096 097 0,95
NSW VOLUME 0,88 0,95 1,00 099 090 0,96 - - -

M = Mogi Guagu; B = Boa Esperancga do Sul e C = Cagapava;
Valores situados na diagonal superior referem-se as correlagbes genéticas aditivas e os valores
situados na diagonal inferior referem-se as correlagdes fenotipicas

4.4 CORRELACOES GENETICAS ENTRE LOCAIS (rgloc)

As analises de correlagdes genéticas entre locais foram obtidas a partir dos
arquivos mostrados no Quadro 6, para as comparagdes de locais, dois a dois. Em
funcdo dos altos valores encontrados para as correlagbes entre volume e DAP
observadas para as procedéncias de E. grandis, em cada local, os valores da
correlacado genética entre locais sdo fornecidos, doravante, apenas para o carater
DAP, deduzindo-se que esse carater representa, com exatiddao adequada, o carater
volume de madeira. A Tabela 5 apresenta os resultados da analise das correlacées
genéticas entre locais (rgloc), geradas pelo modelo 14 do programa SELEGEN-
REML/BLUP.

A correlagdo genética entre locais pareados mostra valores de alta
magnitude, indicando que a interagao gendtipo x ambiente é baixa, exceto para os
locais pareados Mogi Guagu e Cagapava que é moderada, o que realgca a
necessidade de desenvolver estudos de estabilidade e adaptabilidade (Tabela 5).
Resultados similares foram encontrados por Duda et al. (1997), estudando o

comportamento de
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TABELA 5 - VALORES DE CORRELAGOES GENETICAS PARA LOCAIS PAREADOS (rgloc), COM
DADOS DE DAP CORRIGIDOS PELO DESVIO PADRAO FENOTIPICO (oA'f)

DAP LOCAIS PAREADOS
CORRIGIDO MOGIGUAGCU/  MOGIGUACU/ BOAESPERANCA/  MEDIA
PELO 6, BOA ESPERANGCA  CAGAPAVA CAGAPAVA
CORRELACOES
GENETICAS 0,68 0,58 0,90 0,72

familias de meios-irmé&os de E. grandis, em Arapoti-PR, que observaram um valor de
0,75 para a correlagao genética.

Considerando os resultados obtidos para a correlagéo genética entre os locais
pareados (Tabela 5) e locais agrupados (Tabela 7), pode-se admitir, como
estratégia, uma unica selecdo visando estabelecer material genético melhorado
comum (Populagdo Selecionada ou Populagdo de Melhoramento) ao atendimento
dos trés locais estudados, ja que uma alta correlagdo genética revela que o melhor
material em um ambiente tendera a ser melhor também no outro ambiente. Segundo
Resende (2002a), uma Populacdo de Melhoramento unica, com selegdo de
materiais estaveis (selegdo pela média de locais), deve ser adotada quando o valor
da correlagdo genética entre locais estiver compreendido entre os valores 0,70 e
0,90. O valor obtido para a correlagdo genética (0,7646) envolvendo as analises
conjuntas de locais, para o critério mais importante na pratica (MHPRVG), corrobora
isto (Tabela 7). Da mesma forma, um unico Pomar Clonal de Sementes oriundo de
individuos da Populagdo de Melhoramento ou Selecionada, apresentando um
adequado tamanho efetivo populacional, poderia ser estabelecido, sendo capaz de
atender as necessidades e manter alelos favoraveis e de interesse as proximas

geragoes.

4.5 SELECAO SIMULADA, VALORES GENETICOS E GANHOS PREDITOS

Os resultados da simulacdo de selecdo dos individuos com o0s maiores

valores genéticos individuais foram obtidos pelo emprego do modelo 14 do programa
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computacional SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2002b), com os dados n&o
corrigidos e corrigidos, para o estabelecimento da Populagéo Selecionada. Também
foram simuladas as selecbes empregando-se os critérios de produtividade,

estabilidade e adaptabilidade propostos.

4.5.1 Resultados da correg¢ao de dados para as analises conjuntas de locais

Os resultados gerados pela corre¢do ou transformagéo de dados, em termos
do numero de familias comuns e numero de individuos comuns nos ordenamentos
resultantes das analises conjuntas de locais, para o carater DAP, em relagdo aos

dados nao corrigidos, sao apresentados na Tabela 6.

TABELA 6 - NUMEROS DE FAMILIAS COMUNS (NF) E NUMERO DE INDIVIDUOS COMUNS (NI),
NA COMPARAGCAO DE ORDENAMENTOS OBTIDOS DE DADOS CORRIGIDOS E
NAO CORRIGIDOS GERADOS PELAS ANALISES CONJUNTAS DE LOCAIS

NUMERO DE FAMILIAS COMUNS — NF (%)

TIPO DE DADO CORRIGIDO 5'/ CORRIGIDO 4, /h,,
NAO CORRIGIDO 95 100
CORRIGIDO &, - 95
NUMERO DE INDIVIDUOS COMUNS — NI (%)
NAO CORRIGIDO 84 94
CORRIGIDO &f - 78

é-f= desvio padrao fenotipico; /. /h, = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do carater
analisado no ambiente i, e médias das raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente.

A correcéo prévia de dados pela razao hi/hi, (Tabela 6) apresentou as mesmas
familias e o mesmo ordenamento (Tabela 10) de familias, dentre as primeiras vinte
listadas nas analises conjuntas de locais, quando comparadas com os dados nao
corrigidos. Embora recomendada na literatura sobre o assunto, a sua aplicagéo, no
caso deste trabalho, ndo teria sido necessaria, em fungdo dos resultados gerados
em nivel de familias. Isto ocorre devido aos baixos valores de heterogeneidades de
variancias (Vf) observadas nos testes analisados (Tabela 2).

Py

A corregcéo de dados pelo desvio padréo fenotipico (&,), por sua vez, foi
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ineficiente (95%), em termos do numero de familias comuns nos ordenamentos
resultantes das analises conjuntas de locais (Tabela 6), em relagdo aos resultados
obtidos pelo procedimento 6timo (hi/him).

Considerando o numero de individuos comuns, dentre os primeiros cinquenta
individuos listados nas analises conjuntas de locais, a ndo correcdo de dados
produziu 94% de coincidéncias de individuos, comparativamente ao ordenamento
resultante da correcéo feita pela razdo hi/hi,, (Tabela 6). Assim, o procedimento pela

razao hi/hy, foi mais eficiente que os demais. A correcdo de dados pelo desvio

padréo fenotipico (&,) proporcionou apenas 78% de coincidéncias no numero de

individuos comuns nos ordenamentos, produzindo resultados piores que a néao
corregao de dados. Em resumo, o procedimento hi/hi, foi 6% mais eficiente que a
nao correcao de dados e 28% mais eficiente que a correcdo de dados pelo desvio

padrao fenotipico (&, ).

4.5.2 Estimativas de parametros genéticos para as analises conjuntas de locais, com

dados nao corrigidos e corrigidos

As estimativas dos parametros genéticos para as analises conjuntas de locais,
considerando todas as procedéncias de sementes, com os dados de DAP nao

corrigidos e corrigidos sdo apresentadas na Tabela 7.

Os valores dos coeficientes de herdabilidade individual estimados (ﬁf ), no

sentido restrito, obtidos para o carater DAP, tanto para os dados nao corrigidos
como corrigidos (Tabela 7), situam-se entre os valores médios comumente
encontrados para E. grandis, na literatura sobre o assunto (KAGEYAMA, 1980;
MORAES, 1987; ODA et al., 1989; RESENDE e HIGA, 1994; RESENDE e
BERTOLUCCI, 1995). Esses valores também situam-se no intervalo de valores de
herdabilidade relatados por Resende (2002a), cujas estimativas estao
compreendidas entre 0,10 e 0,43 para DAP de E. grandis testado em varios locais
do Brasil. Adaptando valores obtidos na literatura, esse ultimo autor fornece ainda
valores de médias e medianas para estimativas de herdabilidade individual, no
sentido restrito, para varias espécies florestais.
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TABELA 7 - VALORES DOS COMPONENTES DE VARIANCIA PARA O CARATER DAP, NA
ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS, CONSIDERANDO OS DADOS NAO
CORRIGIDOS E CORRIGIDOS E CRITERIOS DE SELECAO PARA PRODUTIDADE
E ESTABILIDADE (MHVG), PRODUTIVIDADE E ADAPTABILIDADE (PRVG) E
PRODUTIVIDADE, ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE (MHPRVG)

DAP - DIAMETRO A ALTURA DO PEITO

PARA- NAO CORRIGIDO CORRIGIDO CRITERIO  CRITERIO  CRITERIO
METROS CORRIGIDO 5, hilh MHVG PRVG MHPRVG
h? 0,1637 0,1793 0,1580 0,1004 0,1768 0,1286
S(z) 0,0264 0,0276 0,0259 0,0207 0,0274 0,0234
Va 0,1694 0,1786 0,1689 0,0002 0,0162 0,0255
Vparc 0,4182 0,0427 0,4015 0,0001 0,0037 0,0066
Vproc 0,0128 0,0005 0,0156 0,0000 0,0000 0,0000
Vint 0,2879 0,0181 0,3192 0,0002 0,0019 0,0020
Ve 0,8099 0,7561 0,8435 0,0017 0,0700 0,1643
Vf 1,0350 0.9960 1,0690 0,0020 0,0918 0,1985
c2parc 0,0313 0,0429 0,0288 0,0418 0,0405 0,0335
c2proc 0,0010 0,0005 0,0011 0,0002 0,0003 0,0001
c2int 0,0215 0,0182 0,0229 0,0119 0,0206 0,0099
rgloc 0,6552 0,7116 0,6330 0,6780 0,6824 0,7646
Média 12,9192 13,1131 13,0355 11,2011 13,6005 13,7936

ﬁj = coeficiente de herdabilidade individual estimado, no sentido restrito, no bloco; s‘(ﬁj)= desvio

padrao das estimativas de herdabilidade; Va = variancia genética aditiva, livre da interagao GA; Vparc
= variancia ambiental entre parcelas; Vproc = variancia entre procedéncias; Vint = variancia da
interagdo progénie x local; Ve = variancia residual dentro de parcelas (ambiental + genética nao
aditiva); Vf = variancia fenotipica individual; c2parc = coeficiente de determinagdo dos efeitos de
parcela; c2proc = coeficiente de determinacdo dos efeitos de procedéncias; c2int = coeficiente de
determinacgao dos efeitos da interagao progénie x local; rgloc = correlagao genotipica entre os locais e
média = média geral do experimento com os locais agrupados; MHVG=média harménica dos valores
genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; MHPRVG=média harmoénica da

performance dos valores genéticos; é-/= desvio padréo fenotipico; 4, /h, = respectivamente, a raiz

quadrada da herdabilidade do carater analisado no ambiente i, e médias das raizes quadradas das
herdabilidades em cada ambiente.

Segundo Resende (2002a), baseando-se nas mesmas 528 estimativas
referidas anteriormente, a média da herdabilidade para DAP foi 0,23, sendo que o
valor da mediana foi 0,19.

Os valores obtidos para os desvios padroes das estimativas das herdabilidades

[§(}§j)] para o carater DAP, variando de 0,0207 a 0,0276, foram baixos e préoximos
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entre eles, quer para os dados nao corrigidos (0,0264) como para os corrigidos,
indicando que as herdabilidades foram estimadas com grande exatiddo, e
confirmando também que o delineamento experimental utilizado foi adequado aos
objetivos deste estudo (Tabela 7).

Da mesma forma, os valores dos coeficientes de determinacao dos efeitos de
parcela (c2parc) para o carater DAP, foram baixos e proximos entre eles, quer para
os dados nao corrigidos (0,0313) como para os dados corrigidos, indicando uma
baixa variabilidade ambiental entre parcelas dentro do bloco e que o delineamento
experimental empregado foi eficiente (Tabela 7).

Os valores dos coeficientes de determinacdo dos efeitos de procedéncias
(c2proc), para o carater DAP, na analise conjunta de locais, foram baixos e também
proximos entre eles, tanto para os dados n&o corrigidos (0,0010) como para os
dados corrigidos, indicando a presenga de uma pequena magnitude em relagao a
variagao total e que a contribuigdo ou efeito das procedéncias foi pequeno. Esse fato
pode ser também confirmado pelos baixos valores (0 a 0,0128) encontrados para a
variagdo entre procedéncias (Vproc), tanto para os dados nao corrigidos (0,0128)
como para os corrigidos, comparativamente a magnitude dos valores obtidos para a
variagdo genética aditiva (0,0002 a 0,1786), livre da interagéo (Va), respectivamente,
para os dados nao corrigidos (0,1694) e corrigidos (Tabela 7).

A magnitude dos valores obtidos para as estimativas de herdabilidade
individual, no sentido restrito, mostra que um controle genético moderado pode ser
obtido, o que garante que a selegdo, em nivel de individuos, propiciaria ganhos
significativos para o carater DAP (Tabela 7).

As correlagbes genotipicas entre os locais (rgloc) apresentam valores muito
préximos tanto para os dados nao corrigidos (0,6552) como para os dados corrigidos
pela raz&o hi/hi, (0,6330) ou pelo desvio padréo fenotipico (0,7116). A magnitude e
amplitude de variagao dos valores das correlagdes genotipicas obtidas das analises
empregando os critérios de selegao pelas estatisticas da MHVG, PRVG e MHPRVG
(0,6780 a 0,7646) situaram-se proximamente daquela observada para os dados néo
corrigidos e corrigidos (0,6330 a 0,7116). Deve-se ressaltar que a magnitude desses
valores (0,6330 a 0,7646), resultantes das analises conjuntas de locais, indica que a

interacdo gendtipo x ambiente é baixa (Tabela 7).
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Os valores dos coeficientes de determinagao dos efeitos da interagdo progénie
por local (c2int), para a analise conjunta de locais, foram muito baixos tanto para os
dados nao corrigidos (0,0215) como para os corrigidos, apresentando também uma

pequena amplitude de variagao, com valores entre 0,0099 e 0,0229 (Tabela 7).

4.5.3 Resultados da selegao simulada pelos critérios da média harménica (MHVG),
performance relativa (PRVG) e média harménica da performance relativa dos
valores genéticos (MHPRVG)

O numero de familias comuns ou coincidentes também foi comparado entre os
ordenamentos resultantes da simulagcédo das selegbes pelos critérios empregando a
MHVG, PRVG e MHPRVG, nas analises conjuntas de locais (Tabelas 8 e 10).

TABELA 8 - NUMERO DE FAMILIAS COMUNS, EM PORCENTAGEM, NA COMPARAGAO DE
ORDENAMENTOS OBTIDOS PARA A SELECAO SIMULADA PELA MHVG, PRVG E

MHPRVG
CRITERIOS PRVG MHPRVG
MHVG 80 85
PRVG - 80

MHVG=média harmdnica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos;
MHPRVG=média harmdnica da performance dos valores genéticos.

Na comparagédo dos ordenamentos resultantes dessas simulagdes de selecgéo,
dentre as vinte primeiras familias comuns listadas nas analises conjuntas de locais,
observam-se valores de 80% para as coincidéncias de familias entre os critérios da
média harménica da performance relativa dos valores genéticos preditos (MHPRVG)
e da performance relativa dos valores genéticos (PRVG), e entre os critérios da
média harménica dos valores genéticos (MHVG) e da performance relativa dos
valores genéticos (PRVG). Na comparagdo dos ordenamentos resultantes dos
critérios da média harménica da performance relativa dos valores genéticos
(MHPRVG) e da média harménica dos valores genéticos (MHVG), observa-se 85%
de coincidéncias entre as vinte primeiras familias comuns listadas nas analises

conjuntas de locais (Tabelas 8 e 10). Tais resultados permitem inferéncias seguras
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sobre a predigdo dos valores genéticos, ressaltando as vantagens excepcionais de
se reunir em um unico critério de selecdo, os trés atributos: produtividade,

estabilidade e adaptabilidade.

4.5.4 Predigao de ganhos genéticos baseada nas analises conjuntas de locais, em
funcdo dos critérios e estratégias de selecdo simulada, para dados nao

corrigidos e corrigidos

Os ganhos genéticos aditivos e genotipicos preditos para DAP, considerando
as analises conjuntas de locais, em fungédo dos critérios e estratégias de selegao
simulada, com os respectivos numeros efetivos de familias ou progénies e de
individuos incluidos na selecéo simulada, sao apresentados na Tabela 9.

Levando-se em conta as duas estratégias de sele¢cdo simulada, ou seja, (i) a
selegdo de, no maximo, cinco individuos por familia, até atingir duzentos individuos;
e (ii) a selegcédo dos duzentos individuos com os maiores valores genéticos, como era
de se esperar, observa-se uma maior ou menor participacdo das procedéncias de
sementes, na composigdo da Populagdo Selecionada. A participacdo da
procedéncia Ravenshoe-QLD, por exemplo, € predominante e varia de 53,50% a
62,00%, na selecdo simulada dos duzentos individuos com os maiores valores
genéticos, para produtividade considerando a estabilidade, a adaptabilidade e a
estabilidade + adaptabilidade. Para a selecao simulada de, no maximo, cinco
individuos por familia, até atingir duzentos individuos, a participagdo dessa mesma
procedéncia de sementes decresce para valores compreendidos entre 35,50% e
42,00%, considerando as mesmas estratégias de selegao simulada (Tabela 9).

Mt. George-NSW é a segunda procedéncia, em termos de participagdo na
composicao da Populagao Selecionada, com valores variando de 24,00% a 41,00%,
tanto para o caso da selecdo simulando os duzentos individuos com os maiores
valores genéticos, como a selegdo de, no maximo, cinco individuos por familia, até
atingir os duzentos individuos, exceto para o caso do critério de produtividade
considerando a adaptabilidade, em que sua participagado alcanga somente 5% do

total entre as procedéncias, mostrando a sua baixa contribuicdo em termos
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simultaneos de produtividade e adaptabilidade, aos locais testados (Tabela 9).

TABELA 9 - PREDICAO DE GANHOS GENETICOS PARA DAP, PELA ANALISE CONJUNTA DE
LOCAIS, EM FUNCAO DOS DIFERENTES CRITERIOS E ESTRATEGIAS DE
SELECAO SIMULADA

CRITERIO ESTRATEGIA % PARTICIPACAO PROC. | (Ng) N° GANHOS
DE DE NAS FAMILIAS SELEC. N.EF. | INDIV. (%)

SELECAO SELECAO RAV | MAR | MGE | TOTAL | FAM. | SELEC | a g
PRODU- | MAX. 5 IND/ FAM 200 | 13,68 | 33,36
TIVIDADE | ATE ATINGIR OS | 42,00 | 21,50 | 36,50 | 200 | 39,65 | 50 | 37,13 | 55,44
E ESTABI- | 200 MELHORES 20 [50,95 | 82,16
LIDADE 200 IND. COM 200 | 24,33 29,36
(MHVG) MAIOR VALOR | 62,00 | 14,00 | 24,00 | 200 | 31,00 50 37,13 | 55,44
GENETICO 20 50,95 | 82,16

PRODU- | MAX 5 IND/ FAM 200 | 9,01 | 15,33
TIVIDADE | ATE ATINGIR OS | 35,50 | 23,50 | 41,00 | 200 | 39,24 | 50 14,59 | 20,05
E ADAPTA- | 200 MELHORES 20 15,62 | 22,89
BILIDADE | 200 IND. COM 200 | 13,50 | 17,10
(PRVG) MAIOR VALOR | 58,00 | 37,00 | 5,00 | 200 | 16,00 50 16,45 | 20,50
GENETICO 20 17,31 | 22,40

PRODUTIVI- | MAX. 5 IND/ FAM 200 | 12,88 30,23
DADE, ES- | ATE ATINGIR OS | 42,00 | 22,00 | 36,00 | 200 |38,80| 50 | 33,09 51,85
TABILIDADE | 200 MELHORES 20 | 45,36 (70,78
E ADAPTA- | 200 IND. COM 200 | 22,74 | 30,44
BILIDADE | MAIOR VALOR | 53,50 | 13,50 | 33,00 | 200 |31,00[ 50 |33,82 51,08
(MHPRVG) GENETICO 20 | 45,36 (70,78

PROC=procedéncias; RAV=Ravenshoe-QLD; MAR=Mareeba-QLD; MGE=Mt. George-NSW; Ng=
Numero efetivo de familias selecionadas; a=efeito genético aditivo predito; g=efeito genotipico
predito; MHVG=média harmdnica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores
genéticos; MHPRVG=média harmonica da performance dos valores genéticos.

A procedéncia Mareeba-QLD é a que apresenta a menor contribuicdo, tanto
para o caso da simulagdo selecionando os duzentos individuos com os maiores
valores genéticos, como a para a selegdo de, no maximo, cinco individuos por
familia, até atingir duzentos individuos, mostrando valores variando de 13,50% a
23,50%, exceto para o caso da selegao simulando os duzentos individuos com os

maiores valores genéticos, no critério produtividade e adaptabilidade, em que sua
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contribuicdo (37,00%) € maior para aquelas caracteristicas, comparativamente
aquelas outras procedéncias (Tabela 9).

No caso da simulacdo da selecdo dos duzentos individuos com os maiores
valores genéticos, para produtividade, considerando tanto a estabilidade, a
adaptabilidade ou a estabilidade e adaptabilidade, observam-se valores variando de
16,00 a 31,00, para o numero efetivo de familias, com o menor valor observado para
o critério produtividade e adaptabilidade (16,00). A simulacdo de selegao
envolvendo, no maximo, cinco individuos por familia, até atingir os duzentos
individuos, pelo fato de amostrar um maior numero de familias nos trés testes,
apresenta sempre maiores valores para o numero efetivo de familias (Nef), com
valores variando de 38,80 a 39,65, comparativamente aos valores resultantes da
estratégia simulando a sele¢do dos duzentos individuos com os maiores valores
genéticos, cujos valores variam de 16,00 a 31,00 (Tabela 9).

Quanto a predicdo de ganhos genéticos aditivos, pode-se esperar sempre
maiores valores ou no minimo iguais, para a simulagdo de selegao dos duzentos
individuos com os maiores valores genéticos, comparativamente aos resultados
obtidos da simulagdo de selegcdo de, no maximo, cinco individuos por familia, até
atingir os duzentos individuos, em qualquer um dos trés critérios de produtividade
considerando a estabilidade e/ou adaptabilidade propostos (Tabela 9).

A opcao de selecdo dos vinte ou cinquenta individuos com os maiores valores
genéticos é apresentada, para o estabelecimento de um pomar clonal de sementes,
com distintos resultados de ganhos genéticos aditivos preditos. Estes valores sao
sempre maiores, na seguinte sequéncia de critérios de selecdo apresentados:
produtividade e estabilidade (37,13% a 50,95%); produtividade, estabilidade e
adaptabilidade (33,09% a 45,36%); produtividade e adaptabilidade (14,59% a
17,31%), para a selegao dos cinquenta ou vinte individuos de maior valor genético,
respectivamente (Tabela 9).

O estabelecimento das duas estratégias de selecdo individual oferece a
possibilidade de se trabalhar com duas diferentes composi¢cdes da Populacéo
Selecionada, com distintos numeros efetivos de familias, que conduzirdo a ganhos
genéticos diferenciados. A opgao pela estratégia de sele¢cdo dos duzentos individuos

com os maiores valores genéticos, dentro de qualquer um dos critérios propostos,
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proporciona maiores ganhos genéticos aditivos (ou no minimo igual), para o carater
DAP, considerando a analise conjunta de locais, quando comparada com a
estratégia de selecdo de, no maximo, cinco individuos por familia, até atingir
duzentos individuos (Tabela 9). Isto decorre do fato daquela estratégia selecionar
sempre os individuos de maior valor genético das familias de maior produtividade,
considerando a analise conjunta de locais. Consequentemente, a estratégia referida
resultara em uma Populacido Selecionada com um menor numero efetivo de familias
(16,00 a 31,00). A opcgao pela estratégia de selegao de, no maximo, cinco individuos
por familia, até atingir duzentos individuos, por sua vez, dentro dos mesmos critérios
estabelecidos, apesar de proporcionar menores ganhos genéticos aditivos, resultara
numa Populagdo Selecionada com um maior numero efetivo de familias (38,80 a
39,65), comparativamente a estratégia selecionando os duzentos individuos com os
maiores valores genéticos (Tabela 9).

O emprego de metodologia estabelecida pelos critérios propostos neste
trabalho, por sua vez, permite a selecao de individuos com os maiores valores de
produtividade, considerando simultaneamente os atributos de adaptabilidade e
estabilidade genotipicas, propiciando inumeras vantagens, quando comparada com
outros meétodos disponiveis, tais como o de Lin e Binns (1988) e o de Annicchiarico
(1992). Tais critérios, combinados com as estratégias propostas, oferecem distintas
opcOes de conducido de selecdo individual, para a composicao da Populacido
Selecionada e dos pomares de sementes idealizados, apresentando diferenciados
ganhos genéticos. Dentro de cada critério proposto, as estratégias de selegéo
podem ser comparadas entre elas, em termos de ganhos genéticos preditos.
Entretanto, para o caso de critérios de selecido, esses ndo devem ser comparados
entre eles, em termos de ganhos genéticos preditos, pois estdo baseados em
caracteristicas  distintas (estabilidade, adaptabilidade e estabilidade +
adaptabilidade). A opg¢ao pela selecdo individual considerando o critério de
produtividade, estabilidade e adaptabilidade (estatistica da MHPRVG), por sua vez,
trard a principal vantagem de considerar os trés atributos de forma simultdnea
(Tabela 9), tornando-o mais completo dos critérios. Isto conduz a uma situagéo ideal
para os individuos e familias selecionadas, que devem apresentar adaptabilidade

geral e previsibilidade alta, capazes de responder ao estimulo do ambiente e de
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serem estaveis, mantendo um bom desempenho.

Os ordenamentos obtidos pelos critérios: apenas da produtividade (dados
corrigidos pela razdo hi/hiy); produtividade e estabilidade; produtividade e
adaptabilidade; produtividade, estabilidade e adaptabilidade, por ordem decrescente,
para as vinte familias com os maiores valores de ganho genético, sdo fornecidos na
Tabela 10, com o objetivo de permitir a comparagao das distintas composigdes das
familias e mostrar o respectivo numero de coincidéncias de familias, para cada
critério de selegao simulada.

A selegdo simulada pela estatistica da MHVG, com os dados das analises
conjuntas de locais, resultou nas vinte familias mais estaveis e produtivas,
simultaneamente (Tabela 10), das quais 15 (75%) sdo comuns aquelas vinte familias
mais produtivas, listadas pelo critério apenas da produtividade (dados corrigidos pela
razdo hi/hin). Neste caso, pode-se notar que as familias 36, 34, 39, 26 e 11
(ausentes na selecdo conduzida pelo critério apenas da produtividade) estao
incluidas neste critério de seleg¢ao, por contribuirem com o seu carater de maior
estabilidade genotipica (Tabela 10).

A selegdo simulada pela estatistica da PRVG, com os dados das analises
conjuntas de locais, cujas vinte familias de maior produtividade e adaptabilidade,
simultaneamente, sdo fornecidas na Tabela 10, produziu praticamente os mesmos
resultados da selegcédo considerando apenas o critério de produtividade (dados
corrigidos pela razao hi/’hi,,), com excecgéao feita a familia 34, que foi incluida por este
critério de selecao, por contribuir com o seu carater de maior adaptabilidade, dentre
as demais familias testadas (Tabela 10).

A selecao simulada pela estatistica da MHPRVG, com os dados das analises
conjuntas de locais, resultou nas vinte familias de maior produtividade, estabilidade e
adaptabilidade, simultaneamente (Tabela 10), das quais 16 (80%) s&o comuns
aquelas vinte familias mais produtivas listadas pelo critério apenas da produtividade
(dados corrigidos pela razao hi/hi). Neste caso, pode-se notar a inclusao das quatro
familias: 36, 34, 39 e 13, por este critério, devido a sua maior contribuicdo para a

estabilidade e adaptabilidade genotipicas.
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TABELA 10 - ORDENAMENTOS DE FAMILIAS EM FUNGCAO DOS CRITERIOS DE
PRODUTIVIDADE, ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE GENOTIPICAS,
OBTIDOS DAS ANALISES CONJUNTAS DE LOCAIS

FAMILIAS
ORDEM ] PRODUTIVIDADE PR+OD PR+OD +PIFE<§TD+
gggg% nlDAéOS CORR{GIDOS COR;l/c;l IDOS  L5T1AB  ADAPT ADAP
oy, i My (MHVG) (PRVG) (MHPRVG)

1 29 29 29 29 29 29

2 14 1 14 1 1 1

3 1 14 1 41 14 41

4 2 2 2 2 2 2

5 41 41 41 16 41 42

6 8 8 8 42 8 14

7 28 28 28 38 25 32

8 25 25 25 32 28 38
9 42 42 42 25 10 16
10 10 24 10 14 16 25
11 24 16 24 52 42 36
12 16 10 16 36 24 34
13 17 32 17 34 17 45
14 9 45 9 45 32 52
15 32 17 32 44 45 10
16 45 9 45 10 9 39
17 31 38 31 39 44 8
18 44 44 44 26 52 44
19 38 52 38 11 38 13
20 52 11 52 17 34 28

PROD = produtividade; ADAPT = adaptabilidade; ESTAB = estabilidade; MHVG=média harmdnica
dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos; MHPRVG=média
harmonica da performance dos valores genéticos. Os nimeros em negrito indicam as familias que se
destacaram em cada um dos critérios: estabilidade, adaptabilidade e estabilidade+adaptabilidade e
que nao estdo presentes na relagado das vinte primeiras familias listadas pelo critério apenas da

produtividade (dados corrigidos pela’. /h,)

Os ganhos genéticos e as novas médias para o carater DAP, no
estabelecimento de um Pomar de Sementes por Mudas, pela estratégia
selecionando os duzentos individuos com os maiores valores genéticos,
considerando a analise conjunta de locais e os critérios de selegdo propostos, séo
apresentados na Tabela 11.

A utilizagdo dos duzentos individuos com os maiores valores genéticos, com
um numero efetivo de familias equivalente a 31,00, no estabelecimento de um
Pomar de Sementes por Mudas ou da Populagdo Selecionada ao programa de
melhoramento da espécie, podera propiciar ganhos entre 12,89% e 24,33%, para o

carater DAP, em relagdo a média experimental, dentre os critérios e estratégias de
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selecao propostos neste estudo (Tabela 11 e Anexo 1).

TABELA 11 - GANHOS GENETICOS PREDITOS PARA DAP, NO ESTABELECIMENTO DE UM
POMAR DE SEMENTES POR MUDAS DE E. grandis, COM OS DUZENTOS
INDIVIDUOS DE MAIOR VALOR GENETICO, CONSIDERANDO AS ANALISES
CONJUNTAS DE LOCAIS E OS CRITERIOS DE SELECAO

TIPOS DE’ DADOS MEDIA GERAL GANHO NOVA MEDIA
E CRITERIOS DAP (cm) (%) PARA DAP (cm)
NAO CORRIGIDOS 12,9192 13,00 14,5987
CORRIGIDOS PELO O‘-f 13,1131 13,41 14,8716
CORRIGIDOS PELA /1, /1, 13,0355 12,89 14,7158
CRITERIO PELA MHVG 11,2011 24,33 13,9263
CRITERIO PELA PRVG 13,6005 13,50 15,4366
CRITERIO PELA MHPRVG 13,7936 22,74 16,9303

MHVG=média harmbnica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos;
MHPRVG=média harménica da performance dos valores genéticos; 6f= desvio padrao fenotipico;

h,/h,, = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do carater analisado no ambiente i, e
medias das raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente.

A selecéo pelo critério da MHVG é a que propiciaria maiores valores de ganhos
genéticos para produtividade e estabilidade associadas ao DAP (24,33%), seguidas
pelas estatisticas da MHPRVG (22,74%), PRVG (13,50%) e a selecéo considerando

apenas a produtividade (12,89%), referente aos dados corrigidos pela razéo 4,/

A opcao pela selecdo de individuos considerando o critério da MHPRVG apresenta a
vantagem adicional de considerar a estabilidade de familias, aspecto relevante na
formacédo da Populacdo Selecionada ou Populagcdo de Melhoramento e, portanto,
deve ser preferida (Tabela 11).

Para dados com distribuicdo normal, as maiores discrepancias entre a média
aritmética e a média harmébnica ocorrem quanto maiores forem os desvios padroes
dos dados. De acordo com Resende (2002a), quanto maior o valor do desvio
padrdo, menor sera o valor da média harménica. Desta forma, a selegcdo pelos
maiores valores de meédia harmodnica implicaria na selecdo também para
homogeneidade das progénies.

Os resultados preditos para os efeitos genéticos aditivos e genotipicos, valor e
ganho genéticos, nova meédia, tamanho efetivo populacional, para a Populagéo



80

Selecionada e Pomares de Sementes de E. grandis, considerando a analise

conjunta de locais, dados de DAP corrigidos pela razéo A4 /h, e a estratégia

selecionando os duzentos individuos com os maiores valores genéticos podem ser
observados no Anexo 1.

Os ganhos genéticos preditos para DAP, no estabelecimento de um Pomar
Clonal de Sementes, pela selecdo simulada dos vinte individuos com os maiores
valores genéticos, considerando a analise conjunta de locais, corre¢cao de dados e

os critérios de selecéo propostos, sdo apresentados na Tabela 12.

TABELA 12 - GANHOS GENETICOS PREDITOS PARA DAP, NO ESTABELECIMENTO DE UM
POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis, PELA SELECAO DOS VINTE
INDIVIDUOS DE MAIOR VALOR GENETICO, CONSIDERANDO AS ANALISES
CONJUNTAS DE LOCAIS E OS CRITERIOS DE SELECAO

TIPOS DE DADOS MEDIA GERAL GANHO NOVA MEDIA
E CRITERIOS DAP (cm) (%) PARA DAP (cm)
NAO CORRIGIDOS 12,9192 17,18 15,1387
CORRIGIDOS PELO é-/ 13,1131 16,99 15,3410
CORRIGIDOS PELA A, /h,, 13,0355 17,18 15,2750
PELO CRITERIO MHVG 11,2011 50,95 16,9081
PELO CRITERIO PRVG 13,6005 17,31 15,9547
PELO CRITERIO MHPRVG 13,7936 45,36 20,0504

MHVG=média harmbnica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos;
MHPRVG= média harménica da performance dos valores genéticos; &f.= desvio padrao fenotipico;

h,/h, = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do carater analisado no ambiente i, e
medias das raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente.

A selecdo dos vinte individuos com os maiores valores genéticos, para
comporem um Pomar Clonal de Sementes, com base na analise conjunta de locais,
com um numero efetivo de familias equivalente a 31,00, podera propiciar ganhos
entre 17,18% e 50,95%, para o carater DAP, em relacdo a média experimental,
dentre os critérios e estratégias de selegao propostos neste trabalho (Tabela 12).

A selecdo empregando a estatistica da MHVG também é aquela que propicia
maiores valores de ganhos genéticos (50,95%) para DAP, seguidas pelas
estatisticas da MHPRVG (45,36%), PRVG (17,31%) e a sele¢cdo considerando

apenas a produtividade (17,18%), a qual refere-se aos dados corrigidos pela razédo
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h/h,. A selegdo de individuos empregando a estatistica da MHPRVG, embora

propicie ganhos intermediarios entre os demais critérios propostos, também deve ser
preferida, pois considera adicionalmente a estabilidade genotipica das familias, além
dos atributos de adaptabilidade e produtividade, simultaneamente.

Os ganhos genotipicos preditos para DAP, no estabelecimento de um Jardim
Clonal, pela selecdao simulada dos vinte individuos com os maiores valores
genotipicos, considerando a analise conjunta de locais e os diferentes critérios de

selecao propostos, sdo apresentados na Tabela 13.

TABELA 13 - GANHOS GENOTIPICOS PREDITOS PARA DAP, NO ESTABELECIMENTO DE UM
JARDIM CLONAL DE E. grandis, PELA SELECAO DOS VINTE INDIVIDUOS DE
MAIOR VALOR GENETICO, CONSIDERANDO AS ANALISES CONJUNTAS DE
LOCAIS E OS CRITERIOS DE SELECAO

TIPOS DE DADOS MEDIA GERAL GANHO NOVA MEDIA
E CRITERIOS DAP (cm) (%) PARA DAP (cm)
NAO CORRIGIDOS 12,9192 22,60 15,8389
CORRIGIDOS PELO O‘-f 13,1131 21,87 15,9809
CORRIGIDOS PELA /. /h,, 13,0355 22,64 15,9867
CRITERIO PELA MHVG 11,2011 82,16 20,4039
CRITERIO PELA PRVG 13,6005 22,40 16,6470
CRITERIO PELA MHPRVG 13,7936 70.78 23,5567

MHVG=média harmbnica dos valores genéticos; PRVG=performance relativa dos valores genéticos;
MHPRVG=média harménica da performance dos valores genéticos; 6f= desvio padrao fenotipico;

h,/h,, = respectivamente, a raiz quadrada da herdabilidade do carater analisado no ambiente i, e
médias das raizes quadradas das herdabilidades em cada ambiente.

A instalacdo de um Jardim Clonal, como fonte de material para o
estabelecimento de plantagdes clonais comerciais, considerando os vinte individuos
com 0s maiores valores genotipicos, podera propiciar ganhos entre 22,64% a
82,16%, para o carater DAP, em relagdo a média experimental dos testes de
progénies, dentre os critérios de selecdo propostos neste trabalho. A partir das
informagcdes geradas pelo respectivo Teste Clonal, que indicaria os melhores
gendtipos dentre os vinte individuos com os maiores valores genotipicos, ganhos
adicionais e superiores aos mencionados anteriormente podem ser obtidos, na

propagacéo clonal deste material (Tabela 13 e Anexo 1).
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Também neste caso, a selecdo de individuos pela estatistica da MHPRVG,
apesar de proporcionar ganhos genéticos intermediarios (70,78%) entre os critérios
da MHVG (82,16%), selegdo considerando apenas a produtividade (22,64%) e da
PRVG (22,40%), deve ser preferida, pois leva em conta também a estabilidade
genotipica das familias, além dos atributos simultdneos da adaptabilidade e

produtividade, conforme ressaltados anteriormente.
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5 CONCLUSOES

a) a corregdao de dados pela razdo (hi/hiy) entre a raiz quadrada da
herdabilidade no ambiente i e a média das raizes quadradas das herdabilidades em
cada ambiente, a qual considera tanto a heterogeneidade de varidncia genética
quanto a ambiental, foi 6% mais eficiente que a n&o corre¢cdo de dados e 28% mais

eficiente que a corregcdo de dados proporcionada pelo desvio padrao fenotipico (4,),

a qual considera apenas a heterogeneidade da variancia fenotipica;

b) as estatisticas da Média Harménica dos Valores Genéticos (MHVG), da
Performance Relativa dos Valores Genéticos (PRVG) e da Média Harménica da
Performance Relativa dos Valores Genéticos (MHPRVG) preditos produziram bons
resultados para as coincidéncias de familias comuns e de individuos comuns nos
ordenamentos gerados pelo procedimento REML/BLUP, por meio do programa
computacional SELEGEN, podendo ser usadas vantajosamente no contexto dos
modelos mistos, com efeitos genéticos aleatorios;

c) a adogdo do critério baseado simultaneamente na produtividade,
estabilidade e adaptabilidade (estatistica da MHPRVG) traz a vantagem excepcional,
por ponderar a informacao em nivel de familia e individuo, de propiciar uma selecgao
otimizada de individuos que leva em conta a estabilidade e adaptabilidade de
familias;

d) com base nos valores obtidos de correlagbes genéticas entre os locais
agrupados e locais pareados, o que indica uma baixa interacdo de progénies por
locais, pode-se recomendar o estabelecimento de uma unica Populacéo
Selecionada e um unico Pomar Clonal de Sementes, para atender todos os trés
locais estudados, com significativa economia de investimentos;

e) a presencga de significativa variabilidade genética observada no material
estudado, expressada pela magnitude dos respectivos coeficientes de herdabilidade,
para o carater DAP, permitira a composicdo de uma Populacido Selecionada com um

Numero Efetivo de Familias adequado a selecdo dos duzentos individuos com os
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maiores valores genéticos;

f) a selecdo dos vinte ou cinquenta individuos com os maiores valores
genéticos, considerando os dados das analises conjuntas de locais, para o
estabelecimento de Pomares Clonais de Sementes ou Jardim Clonal, podera
propiciar ganhos significativos para o carater DAP, em relagdo a média experimental,
levando-se em conta as estratégias e critérios propostos neste trabalho.
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
1 15,58 8 29 6 26,39 2,55 2,55 15,58 1,00 0,79 3,34
2 15,53 7 14 1 27,97 2,50 2,52 15,56 2,00 0,92 3,42
3 15,47 1 29 1 24,80 2,43 2,49 15,53 2,48 0,72 3,15
4 15,38 7 29 6 25,33 2,34 2,46 15,49 2,67 0,66 3,00
5 15,36 6 28 1 29,02 2,32 2,43 15,46 3,66 1,08 3,40
6 15,32 10 29 4 24,27 2,28 2,40 15,44 3,69 0,62 2,90
7 15,30 6 29 4 24,80 2,27 2,38 15,42 3,67 0,61 2,88
8 15,29 8 14 1 26,39 2,25 2,37 15,40 4,39 0,76 3,01
9 15,28 6 1 1 26,39 2,25 2,35 15,39 5,26 0,79 3,04
10 15,25 5 14 5 25,33 2,21 2,34 15,38 5,74 0,73 2,95
11 15,21 8 28 1 28,50 2,18 2,33 15,36 6,46 0,99 3,17
12 15,21 5 2 1 26,39 2,17 2,31 15,35 7,31 0,79 2,97
13 15,21 9 14 2 26,39 2,17 2,30 15,34 7,57 0,71 2,88
14 15,21 9 14 5 26,39 2,17 2,29 15,33 7,67 0,71 2,88
15 15,17 6 29 2 23,75 2,13 2,28 15,32 7,66 0,52 2,65
16 15,16 16 29 1 19,35 2,12 2,27 15,31 7,57 0,51 2,63
17 15,15 1 29 3 22,69 2,12 2,26 15,30 7,44 0,51 2,62
18 15,15 1 29 6 22,69 2,12 2,25 15,29 7,29 0,51 2,62
19 15,13 4 14 2 24,80 2,10 2,25 15,28 7,49 0,66 2,76
20 15,12 5 1 6 25,33 2,08 2,24 15,27 8,10 0,68 2,76
21 15,11 2 14 5 24,27 2,08 2,23 15,27 8,22 0,64 2,72
22 15,08 1 29 4 22,16 2,05 2,22 15,26 8,09 0,46 2,51
23 15,07 4 14 5 24,27 2,03 2,21 15,25 8,18 0,61 2,64
24 15,02 3 14 1 23,75 1,99 2,20 15,24 8,21 0,58 2,57

-continua-
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS

-continuagéao-

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
25 15,01 22 29 5 16,69 1,08 2,20 15,23 8,13 0,41 2,39
26 14,96 8 18 4 30,61 1,93 2,18 15,22 8,73 1,25 3,18
27 14,96 10 28 3 26,39 1,92 2,18 15,21 9,20 0,82 2,74
28 14,96 6 29 5 22,16 1,92 2,17 15,20 9,07 0,38 2,30
29 14,96 4 29 4 21,11 1,92 2,16 15,19 8,92 0,38 2,30
30 14,96 17 29 6 17,91 1,92 2,15 15,19 8,77 0,38 2,30
31 14,95 5 29 4 22,16 1,92 2,14 15,18 8,62 0,37 2,29
32 14,95 5 29 5 22,16 1,92 2,14 15,17 8,46 0,37 2,29
33 14,94 2 28 1 26,39 1,91 2,13 15,16 8,83 0,81 2,71
34 14,93 2 29 5 21,11 1,89 2,12 15,16 8,66 0,36 2,25
35 14,93 4 29 1 21,64 1,89 2,11 15,15 8,50 0,36 2,25
36 14,91 15 29 1 17,81 1,88 2,11 15,14 8,34 0,35 2,23
37 14,90 8 10 5 27,44 1,87 2,10 15,14 8,82 0,93 2,80
38 14,89 8 29 3 21,11 1,86 2,10 15,13 8,65 0,33 2,19
39 14,89 8 14 3 23,22 1,85 2,09 15,12 8,81 0,49 2,35
40 14,88 9 1 4 23,75 1,85 2,08 15,12 9,17 0,52 2,37
41 14,88 17 29 2 17,33 1,84 2,08 15,11 9,00 0,33 2,17
42 14,88 5 29 1 21,11 1,84 2,07 15,11 8,84 0,32 2,17
43 14,88 12 29 2 17,04 1,84 2,07 15,10 8,69 0,32 2,17
44 14,84 13 1 3 18,97 1,80 2,06 15,10 9,00 0,50 2,30
45 14,84 6 15 2 28,50 1,80 2,05 15,09 9,43 1,10 2,91
46 14,83 2 29 1 20,58 1,80 2,05 15,08 9,26 0,29 2,09
47 14,82 13 24 3 23,01 1,79 2,04 15,08 9,68 0,92 2,71

-continua-
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS

-continuagao-

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
n+a MEDIA
48 14,82 6 17 4 27,44 1,79 2,04 15,07 10,11 0,93 2,72
49 14,82 10 28 1 25,33 1,79 2,03 15,07 10,40 0,73 2,51
50 14,82 4 8 2 24,27 1,78 2,03 15,06 10,83 0,65 2,43
51 14,82 3 14 3 22,16 1,78 2,02 15,06 10,96 0,45 2,23
52 14,81 9 29 4 21,11 1,78 2,02 15,05 10,76 0,28 2,06
53 14,80 3 29 4 20,05 1,77 2,01 15,05 10,57 0,27 2,04
54 14,80 7 1 3 22,69 1,77 2,01 15,04 10,85 0,47 2,24
55 14,80 3 2 1 22,69 1,77 2,00 15,04 11,20 0,52 2,28
56 14,80 8 25 6 25,86 1,76 2,00 15,04 11,61 0,84 2,60
57 14,80 5 8 2 24,27 1,76 2,00 15,03 11,97 0,63 2,39
58 14,80 5 8 5 24,27 1,76 1,99 15,03 12,31 0,63 2,39
59 14,80 8 1 2 22,16 1,76 1,99 15,02 12,57 0,47 2,23
60 14,79 6 14 4 22,16 1,76 1,98 15,02 12,69 0,43 2,19
61 14,79 6 14 6 22,16 1,76 1,98 15,02 12,79 0,43 2,19
62 14,79 13 1 6 18,58 1,75 1,98 15,01 13,03 0,46 2,22
63 14,77 14 29 6 16,66 1,74 1,97 15,01 12,80 0,25 1,99
64 14,77 21 29 6 14,23 1,74 1,97 15,00 12,58 0,25 1,99
65 14,76 13 29 6 15,79 1,73 1,97 15,00 12,37 0,25 1,98
66 14,76 6 2 6 22,69 1,73 1,96 15,00 12,68 0,49 2,22
67 14,76 15 14 3 17,81 1,72 1,96 14,99 12,78 0,41 2,13
68 14,75 4 2 6 22,69 1,72 1,95 14,99 13,07 0,49 2,20
69 14,74 5 29 3 20,58 1,71 1,95 14,99 12,86 0,23 1,94
70 14,73 3 29 6 19,53 1,70 1,95 14,98 12,65 0,23 1,93

-continua-
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS

-continuagéao-

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
71 14,73 7 41 5 23,75 1,69 1,94 14,98 13,02 0,58 2,27
72 14,73 15 29 3 16,37 1,69 1,94 14,98 12,81 0,22 1,91
73 14,72 9 2 6 23,22 1,69 1,94 14,97 13,07 0,47 2,16
74 14,72 7 25 5 26,39 1,69 1,93 14,97 13,39 0,79 2,48
75 14,72 4 14 4 21,64 1,69 1,93 14,97 13,47 0,38 2,07
76 14,71 7 2 6 22,69 1,68 1,93 14,96 13,72 0,46 2,14
77 14,71 3 28 5 24,27 1,67 1,92 14,96 13,97 0,65 2,32
78 14,70 6 8 2 23,75 1,66 1,92 14,96 14,25 0,56 2,23
79 14,69 23 29 3 13,06 1,66 1,92 14,95 14,03 0,20 1,86
80 14,69 11 29 6 15,02 1,66 1,91 14,95 13,81 0,20 1,86
81 14,69 7 29 3 20,05 1,66 1,91 14,95 13,59 0,20 1,85
82 14,69 8 2 2 22,16 1,66 1,91 14,94 13,81 0,45 2,10
83 14,69 12 29 6 15,60 1,65 1,90 14,94 13,60 0,20 1,85
84 14,69 8 29 5 19,53 1,65 1,90 14,94 13,40 0,20 1,85
85 14,68 4 2 4 22,16 1,65 1,90 14,93 13,60 0,44 2,09
86 14,68 1 2 3 21,11 1,64 1,90 14,93 13,79 0,44 2,08
87 14,68 9 29 5 20,05 1,64 1,89 14,93 13,59 0,19 1,83
88 14,67 9 17 2 26,39 1,63 1,89 14,93 13,87 0,83 2,46
89 14,66 8 17 6 26,39 1,63 1,89 14,92 14,14 0,83 2,46
90 14,66 7 1 5 21,64 1,63 1,88 14,92 14,34 0,38 2,01
91 14,66 8 28 4 24,27 1,63 1,88 14,92 14,56 0,62 2,25
92 14,66 1 1 3 20,58 1,62 1,88 14,91 14,75 0,37 2,00
93 14,66 5 2 2 22,16 1,62 1,88 14,91 14,93 0,42 2,05

-continua-



109

ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS

-continuacgéo-

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
94 14,66 5 2 4 22,16 1,62 1,87 14,91 15,09 0,42 2,05
95 14,66 16 14 6 17,04 1,62 1,87 14,91 15,18 0,34 1,96
96 14,65 9 14 3 22,16 1,62 1,87 14,90 15,26 0,34 1,96
97 14,65 2 2 1 21,64 1,62 1,86 14,90 15,41 0,42 2,04
98 14,65 6 14 3 21,11 1,62 1,86 14,90 15,48 0,34 1,96
99 14,65 2 29 6 19,00 1,62 1,86 14,90 15,27 0,17 1,79
100 14,65 1 14 4 20,05 1,61 1,86 14,89 15,34 0,33 1,94
101 14,64 8 11 5 27,44 1,61 1,86 14,89 15,65 0,96 2,57
102 14,64 2 1 5 21,11 1,60 1,85 14,89 15,83 0,36 1,97
103 14,63 21 1 4 15,41 1,60 1,85 14,89 15,99 0,36 1,96
104 14,63 14 29 1 15,60 1,60 1,85 14,88 15,79 0,16 1,76
105 14,63 21 29 2 13,15 1,60 1,85 14,88 15,59 0,16 1,75
106 14,63 5 14 3 20,58 1,59 1,84 14,88 15,64 0,32 1,91
107 14,63 9 11 1 27,97 1,59 1,84 14,88 15,91 0,95 2,54
108 14,63 6 2 4 21,64 1,59 1,84 14,87 16,05 0,40 1,99
109 14,63 12 14 3 16,66 1,59 1,84 14,87 16,09 0,32 1,91
110 14,62 3 1 6 20,58 1,59 1,83 14,87 16,24 0,35 1,94
111 14,62 13 2 5 17,43 1,59 1,83 14,87 16,37 0,40 1,99
112 14,61 4 29 6 18,47 1,58 1,83 14,86 16,18 0,15 1,73
113 14,61 9 8 6 23,22 1,58 1,83 14,86 16,41 0,51 2,09
114 14,61 4 2 3 21,64 1,58 1,82 14,86 16,52 0,39 1,97
115 14,61 8 14 5 21,11 1,58 1,82 14,86 16,56 0,31 1,89
116 14,61 7 8 2 23,22 1,57 1,82 14,86 16,78 0,51 2,08

-continua-
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS
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ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
117 14,61 7 8 6 23,22 1,57 1,82 14,85 16,99 0,51 2,08
118 14,60 24 29 4 11,88 1,57 1,82 14,85 16,79 0,14 1,71
119 14,60 13 1 1 17,14 1,56 1,81 14,85 16,93 0,34 1,90
120 14,60 13 1 4 17,14 1,56 1,81 14,85 17,06 0,34 1,90
121 14,60 3 29 2 18,47 1,56 1,81 14,85 16,87 0,14 1,70
122 14,59 21 29 5 12,86 1,56 1,81 14,84 16,68 0,13 1,69
123 14,59 24 29 5 11,78 1,55 1,81 14,84 16,50 0,13 1,69
124 14,59 12 29 3 14,83 1,55 1,80 14,84 16,31 0,13 1,69
125 14,59 1 1 4 20,05 1,55 1,80 14,84 16,43 0,33 1,88
126 14,59 6 25 6 24,80 1,55 1,80 14,84 16,67 0,70 2,25
127 14,59 9 2 2 22,16 1,55 1,80 14,83 16,78 0,38 1,93
128 14,59 2 2 2 21,11 1,55 1,80 14,83 16,88 0,38 1,93
129 14,58 14 29 2 15,21 1,55 1,79 14,83 16,70 0,13 1,68
130 14,58 9 25 6 25,33 1,54 1,79 14,83 16,92 0,69 2,23
131 14,57 3 28 6 23,22 1,53 1,79 14,83 17,11 0,56 2,09
132 14,57 5 1 1 21,11 1,53 1,79 14,82 17,22 0,31 1,85
133 14,57 21 29 1 12,66 1,53 1,79 14,82 17,03 0,12 1,65
134 14,56 17 14 5 16,37 1,53 1,78 14,82 17,08 0,28 1,81
135 14,56 22 29 6 13,25 1,53 1,78 14,82 16,91 0,11 1,64
136 14,56 16 8 2 18,68 1,53 1,78 14,82 17,09 0,48 2,00
137 14,56 16 2 4 17,04 1,52 1,78 14,81 17,18 0,36 1,88
138 14,56 4 28 3 23,22 1,52 1,78 14,81 17,36 0,55 2,08
139 14,56 19 14 2 16,56 1,52 1,77 14,81 17,40 0,27 1,80
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENETICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,

PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS
-continuagéao-

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
140 14,55 16 1 1 16,56 1,52 1,77 14,81 17,51 0,31 1,83
141 14,55 8 2 3 21,11 1,52 1,77 14,81 17,60 0,35 1,87
142 14,55 19 2 1 17,04 1,51 1,77 14,80 17,68 0,35 1,86
143 14,55 8 8 4 22,16 1,51 1,77 14,80 17,85 0,46 1,08
144 14,55 6 29 1 19,00 1,51 1,77 14,80 17,68 0,10 1,61
145 14,54 8 14 6 20,58 1,51 1,76 14,80 17,72 0,26 1,77
146 14,54 17 29 5 14,73 1,51 1,76 14,80 17,55 0,10 1,60
147 14,54 3 14 6 20,05 1,50 1,76 14,80 17,58 0,26 1,77
148 14,54 9 29 1 19,00 1,50 1,76 14,79 17,42 0,10 1,60
149 14,54 9 29 2 19,00 1,50 1,76 14,79 17,26 0,10 1,60
150 14,54 9 1 3 21,11 1,50 1,76 14,79 17,36 0,29 1,80
151 14,54 5 29 2 19,00 1,50 1,75 14,79 17,19 0,10 1,60
152 14,53 11 14 1 15,98 1,50 1,75 14,79 17,23 0,26 1,75
153 14,53 25 29 3 10,99 1,49 1,75 14,79 17,08 0,09 1,59
154 14,53 11 29 5 13,77 1,49 1,75 14,78 16,92 0,09 1,58
155 14,53 23 29 2 11,78 1,49 1,75 14,78 16,77 0,09 1,58
156 14,53 8 17 5 25,33 1,49 1,75 14,78 16,96 0,74 2,23
157 14,53 24 29 2 11,29 1,49 1,74 14,78 16,80 0,09 1,58
158 14,52 8 9 4 25,33 1,49 1,74 14,78 17,04 0,74 2,23
159 14,52 4 41 5 21,64 1,48 1,74 14,78 17,24 0,44 1,92
160 14,52 16 1 6 16,27 1,48 1,74 14,77 17,34 0,28 1,76
161 14,51 2 8 6 21,64 1,48 1,74 14,77 17,49 0,44 1,92
162 14,51 11 14 6 15,79 1,47 1,74 14,77 17,53 0,24 1,71
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENE:I'ICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,
PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS

-continuagéao-

ORDEM
PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
163 14,51 7 2 2 21,11 1,47 1,73 14,77 17,61 0,32 1,80
164 14,50 14 10 1 20,70 1,47 1,73 14,77 17,82 0,66 2,13
165 14,50 13 14 6 15,31 1,46 1,73 14,77 17,85 0,24 1,70
166 14,50 13 29 1 13,77 1,46 1,73 14,76 17,69 0,07 1,54
167 14,50 15 8 6 18,10 1,46 1,73 14,76 17,84 0,43 1,89
168 14,49 10 29 5 17,94 1,45 1,73 14,76 17,68 0,06 1,52
169 14,49 8 10 2 24,27 1,45 1,72 14,76 17,87 0,65 2,11
170 14,49 6 8 5 22,16 1,45 1,72 14,76 18,01 0,43 1,88
171 14,49 6 8 6 22,16 1,45 1,72 14,76 18,15 0,43 1,88
172 14,49 22 14 1 14,23 1,45 1,72 14,76 18,18 0,23 1,68
173 14,49 22 14 3 14,23 1,45 1,72 14,75 18,20 0,23 1,68
174 14,49 9 42 6 24,80 1,45 1,72 14,75 18,43 0,65 2,10
175 14,49 2 16 3 24,80 1,45 1,72 14,75 18,66 0,70 2,15
176 14,48 21 14 2 13,74 1,45 1,71 14,75 18,68 0,23 1,67
177 14,48 11 14 5 15,60 1,45 1,71 14,75 18,70 0,22 1,67
178 14,48 22 1 2 14,53 1,45 1,71 14,75 18,79 0,26 1,70
179 14,48 13 8 3 17,14 1,44 1,71 14,74 18,91 0,42 1,86
180 14,47 8 1 1 20,05 1,44 1,71 14,74 19,00 0,25 1,69
181 14,47 23 14 5 13,25 1,44 1,71 14,74 19,01 0,22 1,65
182 14,47 2 25 6 23,75 1,43 1,70 14,74 19,19 0,62 2,05
183 14,47 12 2 6 16,37 1,43 1,70 14,74 19,27 0,30 1,73
184 14,47 2 9 5 24,27 1,43 1,70 14,74 19,46 0,71 2,14
185 14,46 23 29 5 11,29 1,43 1,70 14,74 19,31 0,05 1,48
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ANEXO 1 - EFEITOS GENETICOS ADITIVOS PREDITOS (a), VALOR GENETICO PREDITO (u + a), GANHO GENETICO PREDITO, NOVA MEDIA,
TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL (Ne), PARA A POPULACAO SELECIONADA E POMAR CLONAL DE SEMENTES DE E. grandis,

PARA O CARATER DAP, CONSIDERANDO A ANALISE CONJUNTA DE LOCAIS
-continuagéao-

ORDEM

PARA W+a BLOCO FAMILIA ARVORE f a GANHO NOVA Ne d g
L+a MEDIA
186 14,46 14 2 4 16,56 1,43 1,70 14,73 19,38 0,29 1,72
187 14,46 6 1 4 20,05 1,42 1,70 14,73 19,46 0,24 1,66
188 14,46 3 2 2 20,05 1,42 1,70 14,73 19,53 0,29 1,71
189 14,46 3 29 1 17,94 1,42 1,69 14,73 19,38 0,04 1,46
190 14,46 2 41 6 21,11 1,42 1,69 14,73 19,57 0,40 1,82
191 14,45 17 8 6 17,33 1,42 1,69 14,73 19,69 0,40 1,82
192 14,45 25 14 4 11,78 1,42 1,69 14,73 19,70 0,20 1,62
193 14,45 12 14 1 15,31 1,41 1,69 14,72 19,70 0,20 1,62
194 14,45 1 9 2 23,75 1,41 1,69 14,72 19,88 0,69 2,11
195 14,45 11 2 4 15,98 1,41 1,69 14,72 19,95 0,28 1,70
196 14,45 7 25 1 24,27 1,41 1,68 14,72 20,12 0,60 2,02
197 14,45 2 2 4 20,05 1,41 1,68 14,72 20,18 0,28 1,70
198 14,44 22 1 5 14,23 1,41 1,68 14,72 20,25 0,23 1,64
199 14,44 5 28 5 22,16 1,41 1,68 14,72 20,40 0,47 1,88
200 14,44 18 41 3 17,43 1,41 1,68 14,71 20,58 0,39 1,79

p + a = valor genético aditivo predito; f = valor fenotipico individual ou medigdo de campo; a = efeito genético aditivo predito; Ne = tamanho efetivo populacional; d =
efeito genético de dominéancia predito, supondo dominancia completa; g = a + d = efeito genotipico predito, As familias de 1 a 20 pertencem a procedéncia
Ravenshoe/Mountain Pandanus-QLD; familias de 21 a 31 pertencem a procedéncia Mareeba-QLD e as familias de 32 a 53 pertencem a procedéncia Mountain George-
NSW



