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RESUMO

ORTEGA CEDILLO, Digner Santiago, D. Sc., UnivergidaFederal de Vigosa,
junho de 2013Diversidade genética e selegcdo em palma de 6lédagis oleiferae
Elaeis guineensisno Equador. Orientador: Cosme Damiao Cruz. Coorientadores:
Pedro Crescéncio Souza Carneiro e Marcos Deona\dielResende.

Este trabalho teve dois objetivos. O primeiro foagtificar a diversidade genética
entre e dentro de acessos coletados na Amazora¢oeigna. Foram utilizados nove
marcadores microssatélites, em 40 plantas oriuddaks acessos de oleifera O
namero de alelos para os nove marcadores variaeatha 5, com um total de 26
alelos, com média de 2,89. O PIC foi de 0,35, mmlilo que todos os marcadores
foram informativos e suficientes para acessar @ab@idade entre e dentro do
germoplasma deE. oleifera Sete dos nove marcadores estavam em EHW,
demonstrando que o0 grupo de acessos analisadose@afareestrutura populacional
proxima do pressuposto de EHW, com ampla variaukdentre plantas, sem efeito
de endogamia ou amostragem. As 40 plantas foraopadas em sete grupos pelo
método de Tocher, e plantas oriundas do mesmoaémssn reunidas em grupos
diferentes, indicando variabilidade dentro dos s@espelo método de UPGMA, e
confirmada pela analise de variancia molecular (AMQ com 72% da variacao
entre plantas dentro dos acessos coletados. Rprtagermoplasma disponivel para
fins de melhoramento deve priorizar a variabilidagre plantas e, para coleta,

priorizar a variabilidade dentro das plantas (séesede cacho que foram polinizadas
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com polen de diferentes plantas) em seu ambienteahaO segundo obijetivo foi
otimizar o programa de melhoramento do dendé nada com a utilizacdo do
método REML/BLUP. Foram testadas 24 familias deaosngermanos de Dura X
Dura, procedentes de trés ensaios, com uma tedtenaum cada ensaio e cinco anos
de avaliagdo, sendo avaliadas as caracteristioagrolu(NC), peso (PC) e peso
meédio de cachos (PMC), em delineamento em blocaaso, com 12 plantas por
parcela e quatro repeticdbes. A populacdo apresentmiabilidade para as
caracteristicas avaliadas, e 0 ganho genético @adahtas selecionadas representa
43% a mais da média geral. A correlacéo foi baixegativa, e apenas entre NC e
PMC, pelo agrupamento de Tocher, foram obtidos greigos distintos, em que no
grupo IV foram alocadas as familias selecionad&s @aque meédio para as trés
variaveis (3A, 7B e 5C). Cinco medi¢cbes sdo neciesspara NC, PC e PMC com
eficiéncia (acuracias acima de 0,.50). Concluigge as estimativas obtidas pelo
REML/BLUP estimulam a continuidade do programa dghmramento genético do

dendé, com possibilidade de maximizacédo de gardgrostigos nas geracgdes futuras.
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ABSTRACT

ORTEGA CEDILLO, Digner Santiago, D. Sc., UnivergidaFederal de Vigosa,
June, 2013Genetic diversity and selection in oil palm Elaeis oleiferae Elaeis
guineensiy in Ecuador. Adviser: Cosme Damido Cruz. Co-Advisers: Pedro
Crescéncio Souza Carneiro and Marcos Deon VileRakende.

The study had two purposes, the first was to ghatite genetic diversity within and
between accessions collected in the Ecuadorian Ama®n the basis of nine
microsatellite markers, 40 plants frobh oleifera 16 accessions. The number of
alleles for the nine markers varied from two tcefiwith a total of 26 alleles and a
mean of 2.89. The polymorphism information contess 0.35, indicating that all
markers were informative and sufficient to accésesvariability within and between
E. oleifera accessions. Seven of the nine markers were in yH¥dinberg
equilibrium (HWE), which shows that the populatigtructure of the analyzed
accession group was close to the assumed HWE higthvariability between plants
and no inbreeding or sampling effect. The 40 plavese clustered in seven groups
by the Tocher method. Seedlings derived from a sastession were grouped
separately, indicating variability within the samglaccessions, illustrated by the
unweighted pair-group method based on arithmetierapes (UPGMA) and
confirmed by analysis of molecular variance (AMOV#)the total variation, 72%
was detected among plants within the sampled aocesss Thus, available

germplasm for breeding purposes, the variabilityeen plants should be prioritized



and for the collection dt. oleiferagermplasm, the variability within plants (seeds of
the bunches) in their natural environment. The séquurpose was to optimize the
oil palm breeding program in Ecuador, we used tB&/E/BLUP method. Twenty-
four families of Dura x Dura full-sib families, deloped in three trials were tested,
together with one control per test. The evalualasted five years and was arranged
in a randomized block design with 12 plants pet plad four replications, the traits
evaluated were bunch number -BNo, fresh fruit bugeid- FFBy and average
bunch weight - ABWt. The population variability forits, the genetic gain of the 10
selected plants, was 43% higher than the overaliame. The correlation was low
and negative only between bunch number and avdsageh weight, by Tocher
cluster analysis, six groups were formed, and iougrlV, families selected by
average ranking (3A, 5C and 7B) were allocatede nnual harvests are required to
ensure an accuracy above 0.50. It was concluded thiea BLUP estimates are
encouraging with a view to a continuous breedinggpmm of oil palm, with the

possibility of maximizing genetic gains in futurergerations.



INTRODUCAO GERAL

A palma de 6leo pertencente ao gérielameis composto por duas espécies:
Elaeis guineensidacq eElaeis oleifera O dendezeiroH. guineensislacq), planta
nativa da Africa e conhecido como palma africapajrha aceitera” (nos paises de
lingua espanhola) e “palmier a huile” (nos paisedidgua francesa), pertence a
ordem Palmales e a familia Arecaceae, de granderiémzia econdmica, por ser
uma das principais fontes de o6leo vegetal do munhi.ano 2010, com 14,99
milhdes de hectares de area cultivada, a produgaaliai foi de 45,09 milhdes de
toneladas de 6leo de palma, enquanto com 102,3®esilde hectares a producao de
Oleo de soja foi de 39,76 milhdes de toneladasyawdo, portanto, o primeiro lugar
no mercado internacional de O6leos e gorduras visge(geOOD AND
AGRICULTURE ORGANIZATION FOR THE UNITED NATIONS, 212).

Esta espécie é cultivada principalmente na AsiaAfni@a e nas Américas
Central e do Sul (GOMES et al., 2009). A producamdial de 6leo de palma, 86%
€ aportada pela Malasia e Indonésia e 5% por pdéesésnérica do Sul (Colémbia,
Equador e Brasil). Segundo Fedapal (2011), no Eqquadrea plantada no ano 2010
foi de 248.199 hectares, dos quais 193.502 hectmtés em producdo. O Equador
produz 440.000 toneladas de 6leo, das quais 21Q.Q@Bstinam-se ao consumo
interno, sendo o restante para exportacdo. Estamgue para 2015 a demanda de
Oleo vegetal sera de 170 milhdes de toneladasp&hchilndes de toneladas de Oleo

de palma.



A espécie Elaeis oleifera € encontrada na Ameérica tropical Umida e
amplamente dispersa desde a América Central e ld@@paises como Coldombia,
Panama, Costa Rica, Honduras, Nicaragua, SurinaBesl, principalmente ao
Lleste do Estado do Amazonas (HARTLEY, 1988; ESCBBA1982;
RAJANAIDU, 1986b). No Equador, o primeiro registta existéncia d®leiferafoi
relatado por Balalev. H, 1985, e posteriormente@aallana e Barba, no ano 2010,
com referéncia ao relatado por Baldlev e com odlpnoas em plantacbes de
palmeiras na Amazonia pelas doencas, 0s quais ipagam duas expedi¢cdes para
colheita de material na zona de Morona SantiagoamMt2004, técnicos do Instituto
Nacional Autonomo de Investigaciones AgropecuaradNIAP realizaram as
primeiras colheitas ha mesma zona, constituindensdéonte importante de material
genético para banco de germoplasma.

A Oleifera é vista como recurso genético promissor para ogramas de
melhoramento da palma de 6leo, ja que represemariante fonte de variabilidade
genética e dadas as suas caracteristicas agrosQmicao: reduzida taxa anual de
crescimento do tronco, conferindo menor porte eretzmdo diminuicdo dos custos
de exploracdo, além de apresentar resisténcia eés;a® que ameacam a cultura,
elevado teor de acidos graxos insaturados, o gga@mmaior fluidez ao 6leo em
condicBes naturais, permitindo seu aproveitameata ja fabricacdo de biodiesel
(HARTLEY, 1988; MEUNIER, 1975).

O Programa de Palma Africana da Estacdo Experim8ateéo Domingo do
INIAP — Equador mantém no banco de germoplasmauas @spécies, que se
caracterizam, principalmente, por serem plantagnes;, monoicas, alégamas e
diploides com 16 pares de cromossomos (2n = 32)me de 40 anos trabalha-se,
principalmente, com dendé, classificado em trégstigm base ao endocarpo dos
frutos que apresentam herangca monogénica com ¢ateralélica do tipo
codominante.

O tipo Dura possui um endocarpo com espessuraal8 ghm (homozigoto
Sh'SH) e com 35% - 55% de mesocarpo; o tipo Pisiferactariza-se pela alta
esterilidade feminina, e 0s poucos frutos prodwid@o contém endocarpo
(homozigotos SKh), mas possuem anel de fibra no mesocarpo; enferdk, o
Tenera (heterozigoto S8h), com fendtipo intermediario entre os tipos Dura e

Pisifera com endocarpo entre 0,5 mm e 4 mm de sspesapresenta o anel de fibra



e a propor¢do de mesocarpo no fruto varia de 78586 (CONCEICAO; MULLER,
2000), sendo utilizado para plantio comercial.

O dendé, por muito anos, tem apresentado probleemaurda doenca
conhecida como “Amarelecimento Fatal” (AF) no Brasi “Pudricion del Cogollo”
(PC) nos demais paises da América, causando a emrfgantacdes de centenas de
hectares na Colémbia e no Equador (BERGAMINI FILEtGl., 1998; RENARD et
al., 1980; HARDON et al., 1985). Apesar dos inumset@abalhos, ainda nao se
identificou o agente causal da doenca, sendo imm@tnos programas de
melhoramento identificar genes de resisténcia pal@enca na espéceifera

Trabalhos de caracterizagdo morfologica (BARCELOR86) e de
marcadores isoenzimaticos em populacbes amazorimasn desenvolvidos
(HAYATI, 2002), assim como o0 uso de marcadores ossatélites (SSRs), na
caracterizagcdo do germoplasma Eleoleifera (SINGH et al., 2008; ZAKI et al.,
2010), mas pouco se sabe sobre sua variacdo aodeiM@NA. A caracterizacao
molecular da diversidade genética é uma abordagéoiente que fornece
informacdes para a selecdo de progenitores emagmagr de melhoramento, ou a
identificacdo de populacdes divergentes para fis abnservacdo e pré-
melhoramento. Novas popula¢cdes melhoradas podeforsesdas pelo cruzamento
de plantas depois de conhecidas suas distanciastigges; favorecendo novas
combinacdes alélicas (MORETZSOHNET al., 2002).

Para o programa de melhoramento do INIAP, é péiooitseguir com o
melhoramento de dendé na selecdo das melhoresapl@niras Deli, que sao
utilizadas como genitores femininos, para cruzamentecombinacéo, na selecao de
genitores potenciais e na selecdo das melhoredidgambs programas de selecéo
recorrente interpopulacional e selecédo recorreatéproca (COMSTOCKET al.,
1949). Alguns ensaios tém sido realizados no baegermoplasma da Estagao
Experimental Santo Domingo, para a selecdo das amelhgenitoras Duras,
utilizando a selecado entre e dentro de familiasselecdo combinada (ORTEGA et
al. 2008a).

Para estimacdo dos parametros genéticos em tesfgegEnies, destaca-se a
analise de variancia (ANOVA) para a decomposicds goadrados médios (ou
variancias) com base nas suas esperancas matear(@iRaZ; CARNEIRO, 2003),

e 0 procedimento REML/BLUP (maxima verossimilhamestrita/melhor predicao

linear ndo viesada), em que o BLUP é um procediongoe maximiza a acuracia
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seletiva, ganho genético e faz eficiente uso darnmiicbes de parentes. O REML é
um procedimento 6timo de estimacdo dos componeldegariancia, superior ao
meétodo da analise de variancia (ANOVA) em situagdesdados desbalanceados
(RESENDE, 2002).

Resende (2002) afirmou que o procedimento adeqpado a predicdo dos
valores genéticos utilizados na avaliacdo genéteglantas perenes tem sido o
BLUP individual. Esse procedimento consiste baser#e na predicdo de valores
genéticos dos efeitos aleatérios do modelo estatistssociado as observagdes
fenotipicas, ajustando-se os dados aos efeitos fexcao numero desigual de
informacBes nas parcelas, por meio de metodologea ndodelos mistos
(HENDERSON; QUAAS, 1976).

Com base nos antecedentes expostos e com o poogédiuscar alternativas
gue possam ajudar no incremento da produtividadeletmlé, os objetivos deste

trabalho séo:
1. Quantificar a diversidade genética entre e detgracessos delaeis
oleiferacoletados na Amazénia equatoriana.

2. Estimar parametros, predizer ganhos e identifigantas para a

selecdo em progénies de dendé, no Equador.
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CAPITULO 1

DIVERSIDADE GENETICA ENTRE E DENTRO DE ACESSOS DE Elaeis
oleifera COLETADOS NA AMAZONIA EQUATORIANA

RESUMO - O principal objetivo deste estudo foi quantifieadiversidade genética
entre e dentro de acessos coletados na Amazonaéoe@na. Foram genotipadas,
com base em nove marcadores microssatélites, Ataplariundas de 16 acessos de
E. oleiferado banco de germoplasma da Estacdo Experimemé&b S@mingo, do
INIAP-Equador. O namero de alelos para os nove asEnes variaram de dois a
cinco, com um total de 26 alelos e média de 2,8RI@foi de 0,35, indicando que
todos os marcadores foram informativos. Assim, @scadores foram suficientes
para acessar a variabilidade entre e dentro do gggasma deE. oleifera O
coeficiente médio de endogamia foi -0,03, hetgas® média esperada de 0,41,
heterozigose média observada de 0,42 e sete desmarcadores estavam em EHW,
demonstrando que o grupo de acessos analisadose@afareestrutura populacional
préxima do pressuposto de EHW, com ampla variaikdentre plantas, sem efeito
de endogamia ou amostragem. As 40 plantas foraopadas em sete grupos pelo
método de Tocher. Plantas oriundas do mesmo afessu agrupadas em grupos
diferentes, indicando variabilidade dentro dos smeesoletados. Essa variabilidade
foi ilustrada pelo agrupamento das 40 plantas peltndo de UPGMA e confirmada
pela andlise de variancia molecular (AMOVA), com¥/da variacdo entre plantas

dentro dos acessos coletados. A utilizacdo do gdasma disponivel, para fins de



melhoramento, deve priorizar a variabilidade epilentas, bem como a coleta de
germoplasma deE. oleifera deve priorizar a variabilidade dentro das plantas
(sementes de cacho que foram polinizadas com m@Eeatiferentes plantas) em seu

ambiente natural.

Termos para indexacéo: Caiau€; Palma de 6leo; Mares microssatélites.



INTRODUCAO

A palma de 6leo, ou dendé, pertencente ao gé&flams composto por duas
espéciesElaeis guineensis Jacd Elaeis oleifera A primeira é nativa da Africa e
de grande importancia econdmica, por ser uma dasigmis fontes de 6leo vegetal
do mundo, ocupando o primeiro lugar no mercadanatgonal de 6leos e gorduras
vegetais, tanto na producédo quanto no consumo (FEADA2011).Elaeis oleiferaé
encontrada na América tropical umida e amplamersgetsa, desde as Américas
Central e do Sul em paises como Colémbia, PanamataCRica, Honduras,
Nicaragua, Brasil, Suriname até o Equador (HARTLEY88; ESCOBAR, 1982;
RAJANAIDU, 1986b; BALSLEV, 1986)

O melhoramento genético da espétigguineenses Jadgm como ponto de
partida uma base genética estreita dos cultivadiestando enormemente o0s
programas de melhoramento. Os produtores de pandéed requerem desempenho
superior em caracteristicas agrondmicas, comotéesia as doencas, fluidez do
Oleo, baixa taxa de crescimento e ampla adaptacélbgica, para 0s quais a
variabilidade genética é restrita no germoplasmesgécie (SIMMONDS, 1993).

A espécieE. oleifera é vista como recurso genético promissor para 0S
programas de melhoramento da palma de Oleo, paisseqa caracteristicas
importantes, como reduzida taxa de crescimentol alturonco, conferindo menor
porte e diminuicdo dos custos de exploracdo. Aptasteambém resisténcia as
doengas que ameacgam a cultura, como o “Amareletintatal” (AF) no Brasil ou
“Pudricién del Cogollo” (PC) nos demais paises daefica. Essa doenca é o maior
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problema do cultivo de palma na América, causanduoate em plantacdes de
centenas de hectares na Col6mbia, Brasil, Equ&dininame, Costa Rica, Nicaragua
e Panama (BERGAMIN FILHO et al., 1998; RENARD et 4680; HARDON et al.,
1985; FRANQUEVILLE, 2001). Como caracteristica @mhal, encontra-se elevado
teor de &cidos graxos insaturados, originando nfaiatez ao 6leo em condi¢cbes
naturais, o que permite seu aproveitamento paraakaichcdo de biodiesel
(HARTLEY, 1988; MEUNIER, 1975). Apesar de as duaspézies estarem
geograficamente isoladas, podem ser obtidos hibiitterespecificos compativeis e
férteis, apresentando rendimentos no conteudo ete dd até 90%, além de outras
caracteristicas desejaveis (AMBLARD et al., 1995).

A caracterizacao de recursos genéticos constitumpertante passo para sua
efetiva utilizacdo (SIMMONDS, 1993; MORETZSOHN dt, #002), ela fornece
informacdes para selecédo de genitores e a idex#icc de populacdes divergentes
para fins de conservacdo e pré-melhoramento. Rgjmdamelhoradas podem ser
formadas pelo cruzamento de plantas de elevadongesdo per se e divergentes
(MORETZSOHN et al., 2002). No Brasil e na Malasrapalhos de caracterizacdo
morfolégica (BARCELOS, 1986) e por marcadores iggeaticos em populacdes
amazonicas foram desenvolvidos (HAYATI, 2002).

Em cole¢Bes de germoplasma, principalmente degdalbgamas com forte
atuacdo de polinizadores, como € o caso Eleoleifera espera-se elevada
variabilidade dentro das sementes coletadas n@aielima planta. Os marcadores
moleculares constituem importante ferramenta pamantificacdo da variabilidade
genética e para sua distribuicdo entre e dentrpogelacdes (ROBINSON, 1998).
Isso porque ndo séo influenciados pelo ambientesilpiitam obter polimorfismos
genéticos em qualquer estadio do desenvolvimentplai@ta, célula ou tecidos e
geram maior informacao genética por loco em maresdmdominantes (FALEIRO,
2007).

Moretzsohn et al. (2002), utilizando marcadores RARandom Amplified
Polymorphic DNA), estimaram a diversidade genétieacolecbes de germoplasma
brasileiras e avaliaram as relagfes genéticas é&ntrguineensise E. oleifera
Barcelos et al. (2002), ao estudarem a diversidgeeética deE. oleiferg
identificaram quatro populacdes distintas com a&peaetivas origens geograficas,
Brasil, Peru, Ameérica Central Setentrional e Sume#dSuiana Francesa. Estudos
adicionais apresentaram o desenvolvimento de mareadnicrossatélites (SSRs) e
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sua aplicacdo na caracterizacado do germoplasria oleifera(SINGH et al., 2008;
ZAKI et al., 2010). Araya et al. (2009), usandmatticrossatélites na caracterizacéao
do banco de germoplasma d& oleifera da empresa ASD de Costa Rica,
apresentaram resultados que corroboram os de Bareehl. (2002) em relacdo as
quatro populacdes distintas geograficamente. Nesesgno trabalho, os acessos da
populacdo oriunda do Equador foram similares a dasiB Entretanto, quando se
usaram marcadores AFLP, essas populacdes forammitksss.

Na Floresta Amazobnica, o germoplasma Ele oleifera s&o encontradas
geralmente em pequenas populagfes perto de riotereas férteis e bem drenadas
(ANDRADE, 1983; BARCELOS, 1986). No Equador, em &azda grande
preocupacdo com a doenca “Pudricion del Cogollat, qrie centenas de hectares
com hibridos comerciais d& guineensi®stdo sendo afetados, o Instituto Nacional
Auténomo de Investigacdes Agropecuérias (INIAP) uveabalhando na busca de
fonte de resisténcia e outras caracteristicas teeesse. Pesquisadores da Estacao
Experimental Santo Domingo, pertencente ao INIARJizando trés prospeccdes e
coletando sementes de plantas nativasEdeleifera da Amazonia equatoriana,
estabeleceram um banco de germoplasma desta espécie

O objetivo deste trabalho foi quantificar a varialaide genética entre e
dentro de acessos #&e oleiferacoletados na Amazonia equatoriana por marcadores

microssatélites.
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MATERIAL DE METODOS

2.1. Material vegetal

Foram avaliados 16 acessosHleoleiferarepresentados por um total de 40
plantas, do banco de germoplasma da Estacdo ExggamSanto Domingo, do
INIAP, localizada no km 38, da via Quinindé, sitaatha longitude 720’Leste e
latitude 06 06’Norte, com altitude de 300 m sobre o nivel dar.n® germoplasma
foi coletado na Provincia de Morona Santiago, egdnazoénica de Taisha, nos
anos 2004 e 2006 (Figura 1).

721

Morona
Santiago

Figura 1 - Localizacdo no Equador da Provincia dedda Santiago e de Taisha,
onde os acessos deiferaforam coletados.
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2.2. Extracdo do DNA

O DNA gendmico foi extraido de 20 g de tecido foJ@em da parte apical
das folhas centrais das plantas avaliadas em casks@ utilizando o protocolo
CTAB modificado (GRATTAPAGLIA; SEDEROFF, 1994) erbidol (MORILLO,
2002). A qualidade e concentracdo (rigas amostras de DNA foram analisadas
por fluorescéncia com brometo de etidio (EtBr), imet#® eletroforeses horizontal
em gel de agarose 1%, no Departamento de Biotegiaoita Estacdo Experimental

Santa Catalina.

2.3. Amplificacdo SSRs

A reacao de amplificacéo foi realizada com um ctejuam volume final de
10 ul e com uma concentragao-tampéao de 1X PCR (500 m#§/pH = 8,5, 10 mM
KCI, 2 mM MgCI2, 500 mg/ml BSA), 1M de dNTPS, 0,1M de primer Fw-M13,
0,3uM de primer Rv, ft M de M13-IrDye 700 u 800, 0,6 U de Taq e 30 ndPH&A.
A amplificacao foi realizada em um TermocicladoidBetra T Professional Basic
Gradient”, utilizando-se um ciclo de desnaturagécial a 95 °C por 5 min, seguido
de 25 ciclos de amplificacdo a 94 °C por 20 se@ 58.5 °C por 30 seg e 72 °C por
30 seg, com um ciclo final de extensdo a 72 °C3porin. Foram utilizados nove
primers SSRs publicados por Singh et al. (2008peziNa et al. (2008), em estudo
com dendé.

2.4. Genotipagem com marcadores amplificados e ragyio

O registro de dados foi feito com o auxilio do wafte SAGA-GT 4200-507
Versdo 3.3 (LI-COR BIOSCIENCES), o qual permite engtipagem automatica
com algoritmos tipo “allelefinger printing” de aaj@arendizagens, ndo suscetiveis a
erro pela presenca de “bandas-sombra” utilizandwarcador de talha 350 pb IRD-
dye (LICOR). Como produto da leitura e depurag@®idformacdes, obteve-se uma
matriz de dados genotipicos para cada planta osteananalisada com cada primer
SSR. Quando o marcador nao foi amplificado, ou wepoodutos de dificil
interpretacdo, considerou-se como dado perdido@APS”, e registrou-se com o

sinal “?”. Para os dados perdidos (gaps), foramiadas novas amplificagdes para

13



reduzir a quantidade de dados faltantes a um masenwés (gendtipos/locos) por

amostra.

2.5. Andlises estatisticas

Para cada marcador foram estimados o numero des atlas frequéncias, o

coeficiente de endogamia (F) e o conteudo médinfdemacéao polimorfica (PIC).

Para a endogamia, utilizou-se o estimador F =ﬂ.°£

esp

em que:

Hobs= frequéncia de heterozigotos observada numa @c@ol sujeita ao
acasalamento entre aparentados dada por 2pqitando se consideram
apenas dois alelos por loco;

e = pgF, sendo F o coeficiente de endogamia;

Hesp= frequéncia de heterozigotos esperada numa pgmuldupostamente em
equilibrio de Hardy e Weinberg (EHW), dada por 2pgando se consideram

apenas dois alelos por loco.

Para a estimativa de.§d foram utilizadas as expressoes a seguir:

a
f(HomozigotQeperw) = Z pi2
i=1

a
. 2
f(HeterozigotQuherw) = Hesp= 1 —Z p;
i=1
em que:
a = numero total de alelos;

pi = frequéncia do i-ésimo alelo de cada marcador, 88Ra alelos.

Para o conteudo médio de informacédo polimorficdizat-se o estimador
proposto por Botstein et al. (1980):
a 2 a a 2 2
PlC:l—zpi —z zpi Pj
i=1 i,j=1 i#j
Com base nas frequéncias genotipicas estimada®parave marcadores, foi
testado o equilibrio de Hardy-Weinberg pelos tesirato de Fisher, z e qui-

quadrado.
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Para a analise de diversidade genética entre asacdoi, inicialmente,
estimada a matriz de distancias genotipicas, pelicd ponderado (CRUZ et al.,
2011):

em que:
a; : : .
P = A . peso associado ao loco j, determinado por:

g = numero total de alelos do loco j; e
A = namero total de alelos estudados.

Sendo cada elemento expresso pelo complementodifte ide similaridade
que leva em consideracdo a quantidade de alelogoemum para cada par de
genotipos, ponderado pelo numero total de alelosnaocador.

Na sequéncia, os acessos foram agrupados pelo ongeodlocher. Também
foi empregado o método de agrupamento hierarquittizando-se a técnica da
ligagcdo média entre grupos UPGMA, para a constrdgdgendrograma.

Para a quantificacdo da variabilidade entre e daftis acessos, foi utilizada
a analise de variancia molecular (AMOVA) pelo maodptoposto por Excoffier et

al. (1992), cujo esquema de analise é apresentseiguar:

FV GL SQ QM E(QM) Dt
G2
Entre acessos a-1 SQE QME o?+N 6[2) 2
Shi
Dentro acessos 2
N-a SQD QMD o;
Total N-1 SQT - G2
7

a: nimero de acessos; N: numero total de plantaspédiia harménica do nimero de plantas por acessos

2 AL 2 P 2 A
G; :variancia dentro de acessmsb > variancia entre acessosCer | variancia total.

Todas as analises foram realizadas com o auxilralgrama Genes (CRUZ,
2006).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1 sdo apresentados o numero de aleloasefregquéncias para
nove marcadores microssatélites aplicados nas d0tgsl de 16 acessos &e
oleifera O numero de alelos por marcador variou de 2 terijo um total de 26
alelos, com média de 2,89. Resultados similareanfoobtidos por Singh et al.
(2008) com EST-microssatélites no género Elaeis (mdelid,56), por Zaki et al.
(2012) com 14 marcadores gendmicos microssat@itegjuatro populacdes de
oleifera de diferentes paises (média de 2,66) e por Araya. €2009) com oito
marcadores microssatélites também Envleiferade diferentes paises (média de
2,75 e total de 22 alelos). Ja Zakiet al. (2010)vetdam numero de alelos por
marcador variando de 2 a 11, com média de 5,1, damémE. oleifera Média
similar foi obtida por Billotte et al. (2001) comancadores microssatélites €m
guineensis

Com relagéo as frequéncias alélicas, em um tot@6dalelos referentes aos
nove marcadores (Tabela 1) observaram-se valords0@e (marcadores PAM5 e
PAM14) a 0,96 (PAM2). Para o alelo mais frequerifelf de cada marcador foi
observada variacao de 0,40 (marcador PAM4) a dp@Bdador PAM2).
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Tabelal — Numero de alelos e frequéncias alélicas nbve marcadores
microssatélites aplicados em 40 plantas oriundad&l@cessos dE.
oleiferacoletados na Amazo6nia equatoriana

Numero
Marcador de alelos f(Al) f(A2) f(A3) f(A4) f(Ab)
PAM1 2 0,94 0,06
PAM2 2 0,96 0,04
PAM3 2 0,66 0,34
PAM4 4 0,40 0,26 0,24 0,10
PAM5 5 0,42 0,36 0,14 0,06 0,02
PAMG6 2 0,58 0,42
PAM7 2 0,60 0,40
PAM8 3 0,87 0,09 0,04
PAM14 4 0,73 0,18 0,07 0,02

A estrutura da populacéo &e oleiferg em termos de heterozigose esperada,
observada e maxima esperada, € apresentada na Ral@tamenores valores de
heterozigose esperada (0,12 e 0,08) foram paraaosadores PAM1 e PAM2 e os
maiores valores (0,71 e 0,67), para os marcadokdRe PAMS5. A heterozigose
observada variou de 0,0 para o PAM3 a 0,85 pardM4P Segundo Frankham
(2008), a heterozigose esperada é menos sensiva@namho amostral do que a
heterozigose observada. Entretanto, apenas em deésave marcadores (PAM4,
PAM6 ePAM7) a heterozigose observada foi maiorajogxima esperada.

O valor de heterozigose média esperada (0,41)rfolas ao da heterozigose
média observada (0,42). Segundo Frankham (2008), pmpulacdes sob
acasalamento ao acaso as heterozigosidades olmemwagsperadas sdo similares.
Assim, esses resultados sinalizam que os acesstiad®s neste estudo estdo em
equilibrio de Hardy-Weinberg para os marcadoresagds. Araya et al. (2009), em
trabalho com o germoplasma Taisha de polinizacadaghebtiveram estimativa de
heterozigose média observada (0,33) similar a twtgyse média esperada (0,32).
Frankham (2008) ainda comentou que a heterozigasansobre varios locos é

usada para caracterizar a diversidade genética asp&tie.
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Tabela 2 — Estimativas das frequéncias alélicas, rdmt@se esperada (He),
heterozigose observada (Ho), heterozigose maxiralres de PIC,
porcentagem do PIC maximo e valores de endogameéeFentes a nove
marcadores microssatélites utilizados em 40 plaot@isndas de 16
acessos dE. oleiferacoletados na Amazo6nia equatoriana

Frequéncias Heterozigose Heterozigose Heterozigose %
Marcadores a?élicas esperadag (H) méximil observadg (H) PIC PIC F
PAM1 0,94 0,12 0,50 0,13 0,21 29 -0,07
PAM2 0,96 0,08 0,50 0,09 0,08 21 -0,05
PAMS3 0,66 0,45 0,50 0,00 0,35 92 1,0
PAMA4 0,40 0,71 0,75 0,85 0,65 93 -0,21
PAMS5 0,42 0,67 0,80 0,53 0,61 79 0,21
PAM6 0,58 0,49 0,50 0,60 0,37 97 -0,23
PAM7 0,60 0,48 0,50 0,81 0,37 97 -0,68
PAMS8 0,87 0,24 0,67 0,26 0,22 37 -0,12
PAM14 0,73 0,42 0,75 0,50 0,38 54 -0,18
MEDIA 0,68 0,41 0,42 0,35 -0,03

Segundo Ott (1992), um marcador é polimérfico qoeadd> 0,1 e altamente
polimorfico quando Ha>0,7. Observa-se, pela Tabela 2, que dos nove naesad
sete sdo considerados polimoérficos e dois (PAM4 AMB sao altamente
polimdrficos, cabendo ressaltar que esses marcadgmesentaram quatro e cinco
alelos, respectivamente. Segundo Frankham (2008), loco é considerado
polimorfico quando a frequéncia do alelo mais feega € menor que 0,95. Assim,
apenas os marcadores PAM2 e PAM3 apresentaram jpalixaorfismo.

O contetdo médio de informagdo polimérfica (PICjemente aos nove
marcadores (Tabela 2) variou de 0,08 (PAM2) a BAM4). Considerando o
percentual de informacé&o polimorfica relativa a@ rlaximo, observou-se que para
dois alelos os marcadores PAM6 e PAM7 foram os m&smativos e, para quatro
e cinco alelos, foram os mais informativos os ndooas PAM4, PAM5 e PAM14,
O valor do PIC fornece uma estimativa do poderriignatério do marcador, por
considerar ndo somente o numero de alelos por lmes, também a frequéncia
relativa desses alelos (CRUZ et al., 2011). Segandassificacado de Botstein et al.
(1980), marcadores com valores de PIC superiot@®@ sdo considerados muito
informativos, com valores entre 0,25 e 0,50 medeeformativos e com valores

inferiores a 0,25 pouco informativos. Assim, os cadores PAM4 e PAMS5 foram
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muito informativos, enquanto os marcadores PAM3VIBAPAM7 e PAM14 foram
mediamente informativos e os PAM1, PAM2 e PAMS, gminformativos. Singh
(2008), utilizando 10 marcadores microssatélitespaima de 0Oleo, obteve valores
de PIC entre 0,19 e 0,84. Em outras palmeiras per@uzos nucifera..), o PIC
variou de 0,07 a 0,88 (KUMARET al., 2011).

Para o coeficiente de endogamia (F), sete dos marcadores apresentaram
estimativas negativas, com valores entre -0,0568-(rabela 2). Com relacdo aos
marcadores PAM5 e PAM3, foram observados valoresitipos (0,21 e 1,0,
respectivamente) de endogamia. Esses resultadosjaaiss aos valores similares de
heterozigose média esperada e observada, indicamgjacessos foram obtidos de
plantas sob acasalamento ao acaso (FRANKHAM, 2008).

Trés testes diferentes foram aplicados para veriieaos acessos estdo em
equilibrio de Hardy—Weinberg (EHW). Para os noveaadores, consideraram-se
apenas dois alelos, A (alelo mais frequente) eomdsdas frequéncias dos demais
alelos) (Tabela 3). Observou-se que a populacadittdda pelas 40 plantas estava
em EHW na maioria dos locos marcadores, exceto @aosatiores PAM3 e PAM7.
Segundo Cruz et al. (2011), quando o valor absaleta excede 1,96, isso indica
que a proporcdo de homozigotos observados naoeest@onformidade com a
proporcdo esperada sob hipotese de equilibrio.idwhtmente, quando a taxa de
desequilibrio for maior que zero (DA > 0), ela taliexcesso de homozigotos e
guando DA < 0, falta de homozigotos. Assim, a n@scadores PAM7 e PAMS,
respectivamente.

A partir da matriz de dissimilaridade, obtida coas® nos nove marcadores e
pelo indice ponderado, as 40 plantas dos 16 ackssms agrupadas pelo método de
Tocher (Tabela 4). Sete grupos foram formados comda®240 plantas avaliadas,
constituindo o grupo |. Assim, as plantas dess@aiforam reagrupadas também
pela metodologia de Tocher, resultando em nove gpbgr(la - li). O grupo Il foi
formado por trés plantas, sendo duas oriundas dssac/ e uma do acesso 8. Os
demais grupos foram formados por uma planta cadmdas de acessos diferentes.
De modo geral, observou-se alocacdo de plantasnden@smo acesso em grupos
diferentes, a exemplo das plantas 6, 5, 7, 28 ee@8¢ outras. Esses resultados

indicam variabilidade entre plantas dentro de asess
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Tabela 3 — Resumo dos testes Exato de Fisher [P(RAaén P(Acum)], Qui-
Quadrado [(X2 e P(X2)] e do desvio da frequénciada®ozigotos (DA e
z) para o EHW de 40 plantas oriundas de 16 acessds. dleifera
coletados na Amazo6nia equatoriana

Marcador Ay Aa aa Teste exato de Fishe Teste D '(I]'ﬁztder ggg
P(Naa\na) P(Acum)| Da z X2 P

PAM1 34 5 0 0,87 1,0 -0.0 -0.43 0.18 0.67
PAM?2 31 3 0 0,96 1,0 -0,0 -0,27 0,07 0,79
PAMA4 3 21 10 0,08 0,15 -0,07 -1,7G 2,86 0,09
PAM5 6 15 11 0,27 1,0 0,01 0,22 0,05 0,83
PAM6 11 24 5 0,10 0,21 -0,06 -1,44 2,07 0,15
PAM7 6 25 0 0,00 0,00* -0,16 -3,761 14,15 0,00*
PAMS8 28 10 0 0,51 1,0 -0,02 -0,93 0,87 0,35
PAM14 15 14 1 0,25 0,64 -0,04 -1,04 1,11 0,29
PAM3 23 0 12 0,0 0,0* 0,23 5,92* 35,0 0,0*

Tabela 4 — Agrupamento pelo método de Tocher de 40tgd oriundas de 16
acessos dE. oleiferacoletados na AmazoOnia equatoriana

Grupos Plantas (acessos)

la  8(as), 33(a14), 3Aau4) , 6(), S(ap), 28(212), 34(aus), 3Naus), 40(ase), 3Naye)
Ib  11(a), 37(2ue), 38(aus), 123s), 1X(a7), 14(a), 13(@e), 2Xar2), 16(a)

lc 22(a), 23(a0), 26(2u1)

Id  30(aw3), 31(ans)

le 3 (a), 4a)

If  24(ay0), 25210

Ilg  10(ay), 36(&4s)

Ih 1%as)

i 9(a)

I 17(ay), 18(a;) €21(a)

1l 1(a)
\Y 20(ae)
Vv 27(aus)
VI 7(2)
VI 2(a)

a refere-se ao acesso j.
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Para visualizar a variabilidade entre os acessofalelos grupos, obtidos
pela metodologia de Tocher, utilizou-se a disperdée acessos pelo método
hierarquico de ligacdo média entre grupos (UPGMAYYra 2). Considerando o
critério de Mojena (1977), com K = 1,25, estabalese um corte em 80% da
variagdo. Com esse corte foram estabelecidos saj@g que, de modo geral,
apresentaram correspondéncia com aqueles estaloslgmelo método de Tocher.
Apenas diferiram do grupo I, que foi formado por@&ntas e incluiu o grupo lll,
estabelecido pelo método de Tocher. Tais resultadioereiam a existéncia de

variabilidade entre plantas dentro dos grupos.
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Figura 2 — Dendrograma obtido pelo método de agnepto de ligacdo média entre
grupos (UPGMA) de 40 plantas oriundas de 16 acedsds. oleifera
coletados na Amazoénia equatoriana.
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Na Figura 3 séo representados os escores das #dpdos 16 acessos na
escala grafica tridimensional (X, Y e Z), com o gosito de visualizar a
variabilidade mediante a distribuicdo das plantasgplano em relacdo aos grupos
formados. Sem transformacéo dos dados, a correl&agé® as distancias originais e
graficas foi 0,74, com distorcéo e estresse aciemdo. Entretanto, ao utilizar os
dados transformados (Poténcia x2), a correlacarce eag distancias originais e
gréficas foi 0,82, apresentando distorcdo de 5,8586tresse de 28,38%. Segundo
Cruz (2011), a representagcdo grafica tem sido rendada quando o valor da
correlacdo entre as medidas de distancias origingrgficas for superior a 0,8 e os

valores de distorcao e estresse, inferiores a 20%.
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Figura 3 — Disperséo grafica com projecdo 3D, dapldntas pertencentes aos 16
acessos dE. oleifera SILVIO, ALINHAR o a DEBAIXO DO D.

Na Figura 3, observa-se a dispersdo das 40 plagtapadas em sete grupos
pelo método de Tocher (Tabela 4), em que 32 platiaslé acessos, identificadas

pela cor azul e alocadas no maior grupo (grupindlicam variabilidade entre as
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plantas dentro do grupo. O mesmo é verificado parglantas 17(a7), 18(a7) e
21(a8) alocadas no grupo II, que se apresentanerdep no grafico. Ja as plantas
20(a8), 27(all), 7(a2) e 2(al), pertencentes aogrdfferentes, também indicam
variabilidade entre grupos

Pela andlise de variancia molecular, quantificowseariabilidade entre e
dentro dos 16 acessos (Tabela 5). Observa-se, tadsda, que o valor do quadrado
médio entre acessos (0,375) foi superior ao olateldro dos acessos (0,189). Cabe
ressaltar que o quadrado médio entre também imnmluvariacdo dentro. A
decomposicao da variabilidade genética total (0,264 componentes de variancia,
entre e dentro, resultou em estimativas 0,075 emtessos e 0,189 dentro dos
acessos. Assim, a maior variabilidade genéticareada no germoplasma de
oleifera esta dentro dos acessos, representando 72% dbildaide genética total.
A estatistica phidsy), proposta por Excoffier et al. (1992), foi 0,282e também
corrobora a maior variabilidade genética dentroat@ssos. Moretzohn et al. (2002),
em estudo de diversidade c@moleiferada Floresta Amazonica do Brasil, também
obtiveram maior variacdo dentro das populacdeseqtre elas, tal como é esperado
nas espécies aldgamas perenes e de vida longa. iésatados sinalizam que se
deve explorar a diversidade dentro dos acesso<f.deleifera priorizando a
variabilidade entre plantas, ou seja, considerazatta planta como um diferente
acesso. Ainda, cabe ressaltar que tais resultadibsam que, para uma coleta de
acessos com maior variabilidade, deve-se prefelirec maior nimero de sementes
de um mesmo cacho, ou planta, do que o0 mesmo nlutleesementes de plantas
diferentes em seu ambiente natural. Isso porqueobisizadores trazem polen de

plantas distantes na polinizacdo de inflorescéieamnina.

Tabela 5 — Analise de variancia molecular (AMOVA}¥ d® plantas oriundas de 16
acessos dE. oleiferacoletados na AmazoOnia equatoriana

Componentes de % de

Fonte variacdo GL QM S L Dgr
variancia variacao
Entre acessos 15 0,3745 0,075 28,2 0,282
Dentro de acessos 24 0,1895 0,189 71,8
Total 39 0,2606 0,264
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4. CONCLUSOES

- O grupo de acessos analisados apresenta estpojpugacional proxima do
pressuposto de EHW com ampla variabilidade entrentgda sem efeito de
endogamia ou amostragem.

- Os marcadores utilizados neste trabalho forammddo geral, suficientes
para acessar a variabilidade entre e denti®. ddeifera

- A maior variabilidade genética observada no g@tasma deE. oleifera
esta dentro dos acessos.

- A utilizacdo do germoplasma disponivel, para fiesmelhoramento, deve
priorizar a variabilidade entre plantas dos acessos

- A coleta de acessos e oleiferadeve priorizar a variabilidade dentro do

cacho, ou planta, em seu ambiente natural.
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CAPITULO 2

ESTIMATIVAS DE PARAMETROS, PREDICAO E SELECAO EM
PROGENIES DE DENDE NO EQUADOR

RESUMO — Com o objetivo de otimizar o programa de melimanato do dendé no
Equador, procedeu-se a estimacdo de parametroscgsneéta selecdo dos melhores
individuos provenientes das familias de irm&os geos de Dura x Dura, ao estudo
da correlagdo entre caracteres e 0 agrupament@rdéials pela dissimilaridade
multivariada e a determinacdo do nimero de medielastidas necessarias para a
selecéo das caracteristicas niumero (NC), peso€p@$o médio de cachos (PMC),
com a utilizacdo do método REML/BLUP. Foram testa@agamilias procedentes
de trés ensaios, com uma testemunha em cada elasBianco de Germoplasma da
Estacdo Experimental Santo Domingo, do INIAP, emcianos de avaliagdo. O
delineamento foi de blocos ao acaso com 12 plaguaparcela e quatro repeticoes.
A populacdo apresentou variabilidade para as aafatitas avaliadas e
herdabilidades de individuos no bloco proxima eoatrada dentro de familias nas
parcelas. O ganho genético das 10 plantas sele@snm&presenta 43% a mais da
média geral, sendo sete plantas oriundas do crutaniel-269D x 2-263D. A
correlacéo foi baixa e negativa apenas entre N®IE.RCom base no agrupamento
de Tocher, obtiveram-se seis grupos distintos, eemgugrupo IV foram alocadas as
familias selecionadas pelo ranque médio multivariggh, 7B e 5C) e, pelo valor

genético, selecionadas 10 plantas para novo celmelhoramento. O numero de
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colheitas anuais necessarias para NC, PC e PMC sgteaionar com eficiéncia
(acuréacias acima de 0,50) foram de cinco medigBenclui-se que as estimativas
obtidas pelo BLUP estimularam a continuidade dogRmma de Melhoramento
Genético do Dendé, com possibilidade de maximizaigiganhos genéticos nas

geracoes futuras.

Termos para indexacdo Dendé; Parametros genéticos; BLUP; Agrupamentos;

indice de selecio.
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1. INTRODUCAO

O dendezeiro Elaeis guineensedacq.), conhecido como palma-africana,
“palma-aceitera” (nos paises de lingua espanhdipalenier a huile” (nos paises de
lingua francesa), pertence a ordem Palmales e #idaArecaceae. E cultivado
principalmente na Asia, na Africa e nas Américast e do Sul (GOMES et al.,
2009).

No Equador, a area plantada com palma, em nivebmacino ano 2010 foi
de 248.199 hectares, dos quais 193.502 hectarés esh producdo. Entre as
principais provincias, destacam-se Esmeraldas (1920@), Os Rios (31.276 ha),
Sucumbios e Orellana (24.102 ha), Pichincha (16.863, Santo Domingo
(16.364 ha), Guayas (4.195 ha), Cotopaxi (1.280 Kanabi (1.237 ha), Bolivar
(155 ha) e Imbabura (23 ha) (ANCUPA, 2010).

A producdo mundial de palma € atribuida, em grgradte, aos cultivos na
Malasia e Indonésia, com 86% e 5%, respectivampotepaises da América do Sul
(Colébmbia, Equador e Brasil). Segundo Fedapal (2041quador produziu 440.
000 toneladas (t) de 6leo, sendo 210.000 t desttnad consumo interno e 230.000 t
para exportacdo. Para o ano 2050, a demanda muledidleo vegetal sera de 240
milhdes de toneladas (CORLEY, 2009), sendo a dempodaleo de palma de 68
milhdes de toneladas.

O dendezeiro apresenta rendimentos médios de 320000 kg de
Oleo/ha/ano. O ¢6leo é obtido da polpa (mesocarps) fdutos, e o rendimento
representa 22% do peso de fruta fresca dos cacHt¥% em O6leo de palmiste
(améndoa), com rendimentos meédios de 300 a 50@/ayt de 6leo. Este € utilizado
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na fabricacdo de margarina, manteiga vegetal, deeacozinha e em frituras e,

também, como combustivel em motores a diesel @set). Na industria siderurgica
€ empregado na fabricacdo de laminados de aco ferde branco. O 6leo de

palmiste, por sua alta qualidade e elevados tedeedcidos laurico e miristico, €
utilizado na fabricacdo de sabonetes, detergep@siadas, maioneses e outros
(KITAMURA, 1990).

O dendé apresenta trés tipos de plantas que sasificledas, segundo a
espessura do endocarpo, em: Dura, que produz fados endocarpo espesso;
Pisifera, com frutos sem endocarpo e, no geratfiabs; e Tenera, que possui frutos
com endocarpo fino e com maior proporgédo de mepoaaw fruto do que as plantas
do tipo Dura (FERREIRA et al., 2012).

Os programas de melhoramento de dendé utilizam tgams de genitores,
sendo as plantas do tipo Dura utilizadas como geféminino e as do tipo Pisifera,
como genitor masculino, para obter o hibrido Ten&raopulacédo de Dura Deli tem
sua origem em apenas quatro palmas do Jardim Bot@e Bogor, na Indonésia
(RONSENQUIST, 1985). As plantas selecionadas de Dséia utilizadas,
principalmente, como genitores para cruzament@cembinacdo em programas de
selecao recorrente intrapopulacional e selecdarete reciproca (COMSTOCK et
al., 1949). Segundo Meunier e Gascon (1972), oezsgugeralmente empregado no
melhoramento de dendé por selecdo recorrente oeeigSRR) envolve as plantas
Duras e Pisiferas. Em dendé, os primeiros resultapiesentados com o uso de SRR
foram relatados por Gascon et al. (1988) e Cocsiaatl (1993).

Segundo Cruz e Carneiro (2003), o melhoramentotigengepende do acerto
na escolha dos melhores individuos para seremro®ges das proximas geracoes.
A selecédo dos individuos superiores € feita cone leas varias caracteristicas, as
quais podem ser genética e fenotipicamente coroeladas. O viés de sele¢do pode
ocorrer se tais caracteristicas forem analisaddisidualmente (POLLAK et al.,
1984; IM et al., 1989). A selecdo deve ser feiten dzase nos valores genéticos
aditivos dos individuos que serdo utilizados namdinacdo, sendo necessaria a
obtencdo da estimativa da variancia genética adipiara a predicdo de ganhos,
partindo-se de estratégias baseadas na reprodex@ads (ROCHA et al., 2006). No
programa de melhoramento genético de dendé é éssennhecer o controle
genético da caracteristica peso total de cachospfaota, por ser o principal
determinante da produtividade do dendé (OKWUAGWHEIgt2008; OKOYE et al.,
2009).
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Em ensaios realizados no banco de germoplasma deagdExperimental
Santo Domingo, do INIAP, para a selecdo das medhgemitoras Duras, foram
utilizadas a selecao entre e dentro de familiaselegdo combinada (ORTEGA et
al., 2008a).

Para estimacéo dos parametros genéticos em tesfgsgenies, destacam-se
a analise de variancia (ANOVA) e a decomposicaoqi@sirados médios com base
nas suas esperancas matematicas (CRUZ; CARNEIRQG3),2@@m como o
procedimento REML/BLUP (méxima verossimilhanca r&stmelhor predicdo
linear ndo viesada). O BLUP é um procedimento dilzaias informacdes entre
parentes e maximiza a acuracia seletiva, propaaodm maiores ganhos genéticos.
O REML é um procedimento 6timo de estimacdo dos coepies de variancia,
superando o método da analise de variancia (ANO¥/) situacdes diversas,
principalmente com dados desbalanceados (RESENDE).2002

A predicao de valores genéticos usando o BLUP assjua os componentes
de variancia sdo conhecidos na populacdo-base el@oiamada. Entretanto, na
pratica ndo se conhecem os verdadeiros valoresaloponentes de variancia, que
sdo estimados com o procedimento da maxima veribisaimga restrita (REML),
desenvolvido por Patterson e Thompson (1971), o metage nas equacdes de
modelos mistos do procedimento BLUP.

Resende (2002) afirmou que o procedimento adeqgpado a predicdo dos
valores genéticos utilizados na avaliacdo genéteglantas perenes tem sido o
BLUP individual. Isso porque tal procedimento cstesibasicamente na predicao de
valores genéticos dos efeitos aleatorios do modesdtatistico associado as
observacbes fenotipicas, ajustando-se os dadosefedss fixos e ao numero
desigual de informacdes nas parcelas, por meio etedologia de modelos mistos
(HENDERSON; QUAAS, 1976).

Com base no exposto, este trabalho teve como abjetimizar o Programa
de Melhoramento do Dendé no Equador, por meio dan&sio de parametros
genéticos e selecdo dos melhores individuos prentss das familias de irmaos
germanos do material Dura x Dura, do estudo deelamdo entre caracteres, do
agrupamento de familias pela dissimilaridade maliada e da determinacdo do
namero de medidas repetidas necessarias paracdselas caracteristicas numero
de cachos, peso de cachos e peso médio de cadmosa aitilizacdo do método
REML/BLUP.
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2. MATERIAL DE METODOS

Para este estudo foram utilizados dados de cincs ale avaliacdo de
familias de irmdos germanos de Dené#ag¢is guineensis, Jajgprocedente do
banco de germoplasma da Estacdo Experimental SantoinBo do INIAP,
Equador, localizado no km 38 da via Santo Domingo:i@dé, situada na longitude
79°20'Oeste e latitude 606 Norte, com altitude de 300 m sobre o nivel do.mar

O delineamento empregado foi blocos casualizados,parcelas de 12
plantas, quatro repeticoes e espacamento de 9 m,>d8 maneira triangular. Foram
testadas 24 familias procedentes de trés ensaisdptes 3A (12 familias), 13B (9
familias) e Caseta (6 familias) de irmaos germatw#po Dura x Dura, com uma
testemunha em cada ensaio. As caracteristicasadaslforam: nimero de cachos,
peso de cachos e peso médio de cachos.

Os valores genotipicos de cada carater avaliadomfasbtidos a partir do
procedimento REML — Maxima Verossimilhanga Restafajcada ao modelo linear
misto e da predicdo dos valores genéticos peloedroento BLUP — Melhor
Predicéo linear ndo viesada. Dessa forma, par@aaéial das 27 familias (incluidas
as testemunhas), foi utilizado o programa compaoiteti SELEGEN-REML/BLUP
(RESENDE, 2007). Adotou-se o modelo estatistjce: Xp+Za+Wc+Tp+e, em que
y € 0 vetor de dadog, € o vetor dos efeitos fixos (médias de bloco, iensaano)
somados a média geral,é o vetor dos efeitos genéticos aditivos (assusnabono
aleatérios)c é o vetor dos efeitos de parcela (assumidos cdeabdsio),p € o vetor
dos efeitos permanentes de plantas (assumidos a@leatdrios) & é o vetor de erros
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ou residuos (aleatdrios). As letras X, Z, W e T miédrizes de incidéncia pafa, a,

Cc e p, respectivamente. As distribuicfes e estatde médias e variancia séo:
y | BV~N(XB,V)
a|A, 65~N(0,Ac3)

c|62~N(0,Ic2)
plo;~N(0,lc?)
e |c2~N(0,I62)

cujas equacoes do modelo misto séo:

X'X X'z X'W X'T [3 X'y
Z'X Z'Z+A‘17»1 Z'W Z'T a Z'y
~1=|... | emque:
W'X W'z W'W + I, W'T C W'y
TX TZ TW TT+IAg || P Ty
h: o2 ¢ o2 (p—h3 —c?) Gs
6l +0;+0) o
p=——— . repetibilidade individual,
Gy +0¢ +0, +0g
2
hZ = 5 ZGa >— . herdabilidade individual no sentido restrito,
Gz +0c +0, +0g
02
c? = > 5 = > 5 coeficiente de determinacdo de parcela e
G, +0¢ +0p +0g
52
p2 = P : coeficiente de determinacgéo dos efeitos permasent

2
e

o2+cl+0ito
Devido a existéncia de desbalanceamento no expaimeealizou-se a
analise de Deviance (ANADEV), empregando o testerazdo da maxima
verossimilhanca (LRT). As Deviances, com 0 modelometo e o modelo reduzido,
foram obtidas com o uso do modelo com e sem oseslte A ¢ e [f estimados,
para cada variavel, obtendo-se, pela subtracdoed@aiire dos modelos reduzidos
em relacdo aquelas do modelo completo, os LRT, quenf testados pelo qui-
guadrado a um grau de liberdade de 1 e 5% de plolaale.
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Pelo REML individual foram obtidos os parametroséieos Vg: variancia
genotipica entre progénies de irmaos germanos) @& 2/aridncia genética aditiva
mais (1/4) da variancia genética de dominanciaormdo epistasia; Vparc:
variancia ambiental entre parcela; Vperm: variand@s efeitos permanentes;
Vdentro: variancia residual dentro de parcela; wéridncia fenotipica individual;
h%a: herdabilidade individual no sentido restritondgando a fracdo (1/4) da
variancia genética de dominancidparc: coeficiente de determinacéo dos efeitos de
parcelas; perm: coeficiente de determinacdo dos efeitos peemtas; fod:
herdabilidade dentro de parcela, ignorando a fragaovariancia genética de
dominancia; CVe: coeficiente de variacdo resid@fg: coeficiente de variacéo
genotipica entre progénies; e CVr: coeficienteatgagao relativa (CVg/CVe).

Para selecao das melhores familias, foi considexadaiavel peso de cachos.
Posteriormente, para aumentar a eficiéncia da&el&g levada em consideragcéo a
selecédo simultdnea das trés variaveis em estuda,gpgqual se utilizou o indice de
selecdo com base na média dos ranques (MULAMBA; KIOT®78), em que se
hierarquizaram as 27 familias, incluindo as trésetaunhas, por meio da atribuicéo
de valores genéticos para cada uma das carac@sistissociado ao indice de ranque
médio. As familias foram ordenadas pelos menoregues médios.

Estudaram-se, também, as correlacdes genotipiaasaantrés caracteristicas
avaliadas. Foi feita a analise de agrupamentomélodo de Tocher (RAO, 1952) e
descrita em detalhes por Cruz e Regazzi (1994)iztliise, como medida de
dissimilaridade entre fendtipos, a distancia eishid média genética. Além disso,
foram determinados a repetibilidade, a eficiéneia cblheitas durante os cinco anos

de avaliacdo e os valores da acuracia atingidaael®m uma das caracteristicas
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise de Deviance (ANADEV) foi realizada consa®wlo o modelo
ajustado para os efeitos de gendtipo, de parcpErreanente que, mediante o teste
da razdo de verossimilhanca (LTR), demonstraransigaificativos a 1% e 5% de
probabilidade, pelo teste de qui-quadrado, paaescteristicas nimero (NC), peso
(PC) e peso médio de cachos (PMC) de dendé (Tahefa éfeito significativo de
genotipo indica a existéncia de variabilidade geaétntre as 27 familias avaliadas
nos trés ensaios, para as trés caracteristicassemoe Com relacdo ao efeito de
parcela, também foram demonstradas diferencas atalsiesignificativas entre
parcelas em cada repeticdo e ensaio. A analiserei@l a existéncia de diferencas
permanentes altamente significativas (P<0,01) (eantbi permanente e efeitos nao
aditivos) entre os individuos ao longo dos cinaussale avaliacéo (Tabela 1).

A média geral estimada, com o respectivo desvi@ paaracteristica NC foi
8,8 + 0,89; para o0 PC, 96,09 + 15,58 kg; e 11,43%Xg para o PMC, durante os
cinco anos de avaliacédo (Tabela 1). Lopes et @lLAR em estudo com hibridos de
caiaué com dendezeiro, apresentaram valores deasnpdia NC igual a 7,06, para
PC igual a 99,3 e para PMC igual a 13,46. Cabaltasgjue esses caracteres foram

avaliados do sétimo ao décimo terceiro ano.
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Tabela 1 — Analise de Deviance (ANADEV) para as vaignumero, peso e peso
médio de cachos, procedentes dos trés ensaiosodénpes de irmaos
germanos Dura x Dura

Ndmero de cachos (NC) Peso de cachos (PC)| Peso médio cachos (PMC)
Efeito Deviance —RT QU | peviance  LRT(QUE 1 hoiance  LRT (Qui-
quadrado) guadrado) quadrado)
Genétipo  21421,801 25,221* | 50651,953  43,91* 21783,214  104,20**
Parcela 21465,724 69,144** | 50662,926  54,88** 21701,741  22,73*
Permanente 21534,179 137,599* | 50847,065 239,02** | 22311,919 632,90*
Modelo
Completo 21396,580 50608,045 21679,015
Média geral 8,8 96,09 11,42
Variancia 0,79 242,72 5,70
Desvio 0,89 15,58 2,39

Qui-quadrado tabelado: 3.84 e 6.63 para os nieegghificancia de 5% e 1%, respectivamente.
+ Deviance do modelo ajustado sem os referidososfei

Para a caracteristica peso de cachos, os desvarya foaiores, uma vez que
essa caracteristica depende de outras caractsigtiGmero de espiguetas, numero
de flores por espigueta, porcentagem de frutificap@so médio do fruto e peso da
estrutura ou pedunculo) e das condicbes ambie(BROEKMANS, 1957b) e da
eficiéncia da polinizacadWONG; HARDON, 1971).

Para a variancia genotipica entre familias para &€stimativa foi 1,11, para
peso de cachos 309 e para o peso médio de cad®sapresentando 7%, 11% e
27%, respectivamente, da variancia total (Tabela@)es et al. (2012), trabalhando
com hibridos de caiaué com dendé, estimaram vaasigenotipicas 3,24 para NC,
554,28 para PC e 5,92 para PMC.

Para a variancia de parcela, as estimativas fanéamores a 5% da variancia
total, para as trés caracteristicas em estudozando bom controle ambiental nas
parcelas. Porém, a variancia permanente apresestimativas para numero de
cachos 1,91 e para peso de cachos 436,66, em daeun@m representa menos do
que 15% da variabilidade total. Para peso médicaghos, a variancia permanente
foi 5,08, que representa 21% da variabilidade t@almaneira geral, evidencia-se a
existéncia de diferenca nas plantas ao longo dos @@ avaliacdo nas colheitas, em
grande parte pela influéncia do ambiente. Essetaelsulé concordante com os de
Corley e Gray (1976b), que explicaram que o pestadbos nos primeiros anos é de
5 kg, mas aos 15 anos chega a 25 kg; quanto aoroaeeachos, com o passar dos
anos a tendéncia é diminuir (LIM; CHAN, 1998).

38



Tabela 2 — Estimativas de parametros genéticos anrargaveis numero, peso e
peso médio de cachos, procedentes dos trés erdaigsogénies de
irmaos germanos Dura x Dura

Estimativas de pardmetros Nimero de cachos Peso dechas Peso médio
Vg 1,11 309,00 6,52
Vparc 1,0 151,10 0,80
Vperm 1,91 436,66 5,08
Vdentro 12,67 2004,88 11,82
Vf 16,69 2901,65 24,21
h’a 0,133+0,019 0,21+0,024 0,54+0,04
C’parc 0,059 0,052 0,033
C’perm 0,11 0,15 0,21
h’gd 0,088 0,15 0,55
CVe(%) 10,11 16,21 20,93
CVg(%) 11,97 18,29 22,36
CVr 1,18 1,13 1,07

Vg: variancia genotipica entre progénies de irmgesnanos, (1/2) da variancia genética aditiva,snfai4) da variancia
genética de dominancia, ignorando a epistasigrd/pvariancia ambiental entre parcelas; Vpermiawnaia dos efeitos
permanentes; Vdentro: variancia residual dentrpatdeela; Vf: variancia fenotipica individuafah herdabilidade individual no
sentido restrito, ignorando a fragéio (1/4) daaratia genética de dominancigp@rc: coeficiente de determinacéo dos efeitos
de parcelas; erm: coeficiente de determinagéo dos efeitos peentas; Pgd: herdabilidade dentro de parcela, ignorando a
fragdo da variancia genética de dominancia; CVeeficiente de variagdo residual; CVg: coeficientevdriagdo genotipica
entre progénies; e CVr: coeficiente de variac&atire (CVg/CVe).

Com relacdo a variancia fenotipica dentro de pardebuve estimativas de
12,7 para NC, 2004,9 para PC e 11,82 para PMCrepresentam, com relacdo a
variancia total, 76%, 69% e 49%, respectivamentelicando que a maior
variabilidade esta dentro das parcelas e que ésdeve aos efeitos ambientais dentro
de cada parcela distribuida nos trés ensaios tjdiataento entre plantas).

Verifica-se, na Tabela 3, que a herdabilidade entickenestrito ou de
natureza aditiva para a variavel NC foi de 13,3%nswerada de magnitude
relativamente baixa em relacdo a encontrada poed.epal. (2012), que foi de 38%.
Para a variavel peso de cachos, foi de 21%. Sah @003) relataram herdabilidade
para peso de cachos de 0,22 a 0,36, enquanto keb@és(ldem) relataram valores
estimados de 31%. Para peso médio de cachos, #l%eanaior que a estimada por
Lopes et al. (Idem), que foi de 31%. De acordo czswas estimativas, pode-se
recomendar, prioritariamente, que o0 programa dehonanento leve em
consideracao, para a selecédo das melhores plaatasbeencao de aumento de ganho
genético, as caracteristicas peso e peso médioaclox No entanto, deve-se
mencionar que a variabilidade genética na populacdmixa, em razdo da base

genética estreita do dendé. Corley e Tinker (20@®)entaram sobre a perda da
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variacao genética em populacdes de dendé Duraapés geracdes de selecdo com
base genética limitada. Soh (1994), usando REML,omnmu valores de
herdabilidade individual, no sentido restrito, d&@para numero de cachos e 20%
para peso de cachos.

Observou-se, também, que a herdabilidade dentpadelas foi menor para
namero e peso de cachos (8,8% e 15%, respectivajnems para peso médio de
cachos foi similar & encontrada entre familias.fat demonstra que, para as duas
primeiras variaveis, a variancia dentro estava uarftiada pelo ambiente,
dificultando a sele¢do dos melhores individuos.ciso do peso médio de cachos,
verificou-se que estava relacionada ao numero e gescachos. Sparnaaij (1969),
Ooi et al. (1973) e Van der Vossen (1974) relataga® 0 nUmero de cachos tem
correlacdo negativa com o peso médio do cachosarRoy seria mais conveniente
utilizar & herdabilidade aditiva, que é mais efitdena sele¢do dos individuos com
base entre as melhores familias do que a selegfm die familias.

O coeficiente de determinacao dos efeitos de aicdbarc) (Tabela 3) foi
de baixa magnitude (0,06 para NC, 0,05 para PO®xra PMC), revelando que o
delineamento experimental utilizado foi adequado® a homogeneidade dentro dos
blocos foi atendida. O efeito permanente dentrgpaleela reflete as variacdes de
ambiente entre parcelas dentro de blocos. A pattgiva ao ambiente é causada
pelas circunstancias que afetam permanentemem@ivaduo (CRUZ et al., 2004).
Verificou-se que o efeito permanente de individeApérm) foi 0,11; 0,15; e 0,21,
com menor magnitude para a variavel NC, demonsirgju@ os efeitos das plantas
durante os anos de avaliacao e os efeitos nawaitéo influenciaram a expressao
fenotipica das caracteristicas avaliadas.

O coeficiente de variagdo experimental (CVe %) sgm®u baixas
magnitudes de 10% a 21%, o que revela a boa poeesperimental e que as
caracteristicas foram medidas com baixa taxa de €@koye et al. (2009), em
cruzamentos de Duras x Teneras, verificaram que oeficeentes de variacao
experimental variaram de 16% a 24%, enquanto Okwuagf al. (2008), em trés
populacdes de Dura x Tenera, constataram que ocedé de variacdo foi de
16,1% a 37,8%, para as caracteristicas numero desapeso de cachos e peso
médio de cachos. Os coeficientes de variacdo ganétitre familias apresentaram
maiores magnitudes (12% a 22%), com relacdo aoict®e de variacédo
experimental, evidenciando-se a existéncia da hiidade predominantemente
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genética das varidveis em estudo. E o coeficienteadacéo relativa (CVr %) das
trés variaveis foi maior que 1. De acordo com Resesn Duarte (2007), com CVr
igual a 1 e quatro blocos ou repeticdes, tém-se @@%curacia, o que demonstra ser
adequado o experimento utilizado. Tal fato permmétor eficiéncia ao selecionar as
melhores familias, corroborando a herdabilidadévadestimada entre as familias,

gue também foi altas em relacdo a herdabilidadealde familia (Tabela 3).

Tabela 3 — Selecdo dos 10 melhores individuos pan#oges potenciais e novos
cruzamentos para a variavel peso de cachos, efeitético aditivo,
valores genéticos aditivos, ganho e média melhorammtrés ensaios de
progénies de irm&os germanos de Dura x Dura

Cruzamentos Familia Perm f a u+a Ganho Media
melhorada
14-269Dx2-263D 7B B177 170,4 45,31 141,50 45,31 141,50
14-269Dx2-263D 7B B337 194,6 43,84 140,03 44 57 140,77
14-269Dx14-662D 5B B243 210,2 43,05 139,25 44,07 140,26
14-269Dx2-263D 7B B156 163,9 43,01 139,20 43,80 139,99
14-269Dx2-263D 3A A315 199,4 42,59 138,78 43,56 139,75
14-269Dx2-263D 3A A360 198,0 42,09 138,28 43,31 139,51
14-269Dx2-756D 5A A72 213,8 39,81 136,00 42,81 139,01
14-269Dx2-263D 7B B323 181,6 39,23 135,43 42,37 138,56
14-269Dx2-263D 7B B49 185,8 39,12 135,31 42,01 138,20
16B-312Dx14-131D 2B B478 199,4 38,95 135,14 41,70 137,89

Perm- efeito permanente; a letra representa o®esainiimero, a planta; f-valor fenotipico; a-ovakditivo; e u+a- valor
genotipico.

Na Tabela 4 séo listadas as 10 melhores plantasise@das com base na
caracteristica peso de cachos, sendo sete do elRBi® trés do 3A. Das sete
pertencentes ao ensaio 13B, cinco plantas sdonditigda’/B, uma da familia 5B e
uma da familia 2B, enquanto das trés plantas dai@B#\, duas pertencem a familia
3A e uma a familia 5A. Cabe ressaltar que as gitaotas da familia 7B e as duas
da familia 3A sdo oriundas do mesmo cruzamento2@BD x 2-263D) e que as
plantas da familia 5B (14-269Dx14-662D) e 5A (14R&2-756D) também tém o
genitor 14-269D em comum. As médias dos valorestipicos das plantas
selecionadas variaram de 163,9 a 213,8 kg. O®sfaditivos estimados variaram de
38,95 a 45,31 kg e o valor genético aditivo, de,13141,5 kg. O ganho genético
das plantas para a variavel producéo foi de 41¢g/8dbre a média geral de 96,09,

em que a média da populacdo melhorada para a @d@enacdo sera de 137,89 kg.
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Portanto, o ganho genético sera de 43,4%. Ortegd. §2008a), com o uso da
selecdo entre e dentro de familias de irméos caowpl®btiveram estimativa de
ganho de 4,42% e com a selecdo combinada, de 4p22&a variavel peso de

cachos, considerando apenas um dos ensaios agaliado

Tabela 4 — Estimativas da correlacdo genotipica editmgero, peso e peso médio de
cachos, procedentes dos trés ensaios de prog@&niesdbs germanos de

Dura x Dura
Carater Numero de cachos Peso de cachos (Kg) Peso noédig)
Numero de Cachos 1 0,269 -0,368
Peso de Cachos (kg) 0,269 1 0,779
Peso Médio (kg) -0,368 0,779 1

** : significativo a 1% de probabilidade pelo teste t

As estimativas dos coeficientes de correlacdo @enéntre os caracteres
namero, peso e peso médio de cachos sao apresentadabela 5. De modo geral,
as estimativas de correlacdo foram baixas, exaa® peso e peso médio de cachos
(0,78). Lopes et al. (2012) também obtiveram edivas de correlacdes genéticas
entre peso e peso médio de cachos de magnitudavedz(®,52). Entretanto, a
associagdo entre niumero e peso meédio de cachdsaifca (-0,37). Para esses
caracteres, Okwuagwu et al. (2008) também relataralor baixo de correlacéo,
enquanto Okoye et al. (2009) encontraram valoresodelacdo de -0,57. Segundo
Sparnaaij (1969), Ooi et al. (1973) e Van der Vogd4®74), o numero de cacho e o
peso médio do cachos estao correlacionados negainta, devido ao abastecimento
de carboidratos da fotossintese que € limitanteendimento, de forma que, ao se
aumentar o numero de cachos pela selecéo, inevitente se reduz o peso médio
dos cachos por efeito de compensacéo. Deve sattegksque no inicio da producéo
de dendé o nimero de cachos é elevado, mas sempdam é baixo. A medida que
as plantas se desenvolvem, o nimero de cachos ulimiro peso dos cachos
aumenta. Ortega et al. (2008b), em plantas durae@é avaliadas nos anos 1992 a
1996, obtiveram estimativas de correlacdes gerséénre numero e peso de cachos
negativas, com excecao do ano 1994, em que fotiy@o® de magnitude similar
(0,21) a estimada (0,27). Esses resultados indicamdg influéncia do ambiente na
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manifestacdo desses caracteres, de forma que gicealie familias visando ao
melhoramento da populacdo Dura deve basear-setaimmamente nas variaveis NC,
PC e PMC.

Tabela 5 — Ordenamento das familias com base na galwético, pelo indice de
selecdo Mulamba e Mock-ranque e ranque médio dastessticas peso,
namero e peso médio de cachos, procedentes dosemsmos de
progénies de irm&os germanos de Dura x Dura

Familias Ranque Valor genético Valor genético Valor genético
médio Numero de cachos  Peso de cachos Peso médio

7B 4,67 3 1 10
3A 5,00 5 2 8

5C 8,00 4 6 14
2B 9,00 7 8 12
11A 9,67 21 5 3

3B 10,33 17 7 7

3C 10,33 26 3 2
9A 10,67 12 10 11
5A 10,67 27 4 1

5B 11,33 15 10 9

6A 11,67 8 14 13
10A 12,33 19 13 5
7A 12,33 1 11 25
1C 13,67 25 12 4
8B 14,67 23 15 6

4A 15,33 10 18 18
8A 15,67 16 16 15
1B 16,00 6 19 23
4C 16,00 14 17 17
2C 16,33 2 21 26
1A 17,00 9 23 19
2A 17,33 11 20 21
6B 18,33 13 22 20
4B 20,67 22 24 16
6C 22,33 20 25 22
18B 22,67 18 26 24
12A 26,00 24 27 27

Visando a selecdo de familias para o melhoramemfmgdulacdo Dura, as 27
familias de irméaos germanos (incluindo as trésmeghhas) foram ordenadas com
base no ranque médio dado pela média dos rangsesadacteres NC, PC e PMC
(Tabela 6). Para o numero de cachos, destacamfambias 7A, 2C e 7B; para peso
de cachos, as familias 7B, 3A e 3C; e para pes@ndédcachos, as familias 5A, 3C

e 11A. Porém, com base no ranque médio e consilteras trés caracteres, as
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familias de melhor desempenho foram 7B, 3A e 5CdlBab). Entretanto, segundo
Ramalho et al. (2004), o sucesso do melhorametapiopulacional dependera do
intercruzamento de plantas das melhores famil@gnp as mais divergentes. Assim,
na Tabela 6 é apresentado o agrupamento por diasdhaidle das 27 familias de
irm&os germanos, com base na distancia euclidigaganpadronizada.

Tabela 6 — Agrupamento das familias avaliadas péimao de Tocher utilizando a
distancia genética euclidiana média

Grupos Agrupamento das familias
I 2A 9A 4A 10A 8A 6A 1A 1B 2B 3B 4B 5B 8B 6B 4C

I 5A 11A 1C 3C

1] 18B 6C

v 3A 7B 5C
\% 7TA  2C

Vi 12A

Foram obtidos seis grupos distintos, sendo o gtupom 15 familias. No
grupo Il estdo agrupadas as familias 5A, 3C e fjL&,tiveram 0s menores ranques
genéticos da caracteristica numero médio de cddhd&e 3). Observou-se que, no
grupo lll, foram alocadas as familias 18B e 6Cljzatilas como testemunhas nos
ensaios 13 B e Caseta. Essas duas familias saaasidio cruzamento 14-1050D x
13A-491P e a terceira testemunha (cruzamento 14y03BA-527P), avaliada no
ensaio § foi alocada no grupo VI. No grupo IV foram reumsdas trés melhores
familias (3A, 7B e 5C), que apresentaram os merraregues médios (4,67; 5; e 8),
e no grupo V foram alocadas as familias 7A e 2@, axibiram 0s menores ranques
genéticos para numero de cachos (1, 2 e 3) (Tabela

Na sequéncia, foram selecionadas 10 plantas defsalias que
apresentaram estimativas de valor genético supeefddr(Tabela 7). A familia 7A do
grupo V de dissimilaridade, embora tenha sido sapex familia 2C, nao foi
contemplada com plantas entre as selecionadasapaeombinacéo, em razdo de
suas duas melhores plantas ndo apresentarem vaenésicos superiores a 21,

ocupando as posi¢cdes 108 e 141, respectivamentanqoe dos valores genéticos.
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Tabela 7 — Selecdo das 10 melhores plantas paraoum giclo de recombinacéo
com base no ranque médio, ordem do valor aditivoadacteristica peso
de cachos (média kg) e no grupo de dissimilaridade

Ordem Familia ¥ NC ¥PMC YPC Valor aditivo Grupo
1 7B-177 14 12,6 170 45,3 v
2 7B-337 14 15,4 194,6 43,8 v
5 3A-315 13 15,1 199,4 42,6 v
6 3A-360 11 17,3 198 42,1 v
7 5A-72 10 24,0 213,8 39,8 Il
16 5A-60 8 23,3 190,4 36,4 Il
17 1C-149 11 17,9 190,2 35,5 Il
3 5B-243 13 16,9 210,2 43 I
10 2B-478 14 14,6 199,4 38,9 I
20 2B-496 12 15,7 204,6 34,6 I

Na Tabela 7 foram selecionadas quatro plantas dsitida 7B e 3A, alocadas
no grupo IV, e que apresentaram o0 menor ranqueondasi trés caracteristicas em
que seu valor aditivo variou de 42,1 a 45,3 cone lme@sproducdo, em que as médias
das quatro plantas foi de 11 a 14 cachos, de 12,63kg para o peso médio de
cachos e de 170 a 199,4 kg para peso de cachos.

No grupo Il forma selecionadas trés plantas coardentes as familias 5A e
1C, com valores genéticos estimados de 35,5 a 88r8,base no peso de cachos e
com meédias de 8 a 11 cachos, de 17,9 a 24 kg pacarpédio de cachos e de 190,2
a 213,8 kg para peso de cachos. No grupo | fordatiesaadas trés plantas das
familias 2B e 5B, com valores aditivos de 34,6 acd base no peso de cachos,
apresentando média de 12 a 14 cachos, de 14,8 &dpara peso médio de cachos
e de 199,4 a 210,2 kg para peso de cachos dadangas.

Visando determinar o niumero minimo de colheitags&rio para avaliacdo
das plantas de dendé, foram estimados os coe@siéet repetibilidade, o coeficiente
de determinacdo, a acuracia permanente e a efié@as avaliacdes em relacdo a
uma unica medida, para as trés variaveis em egflalela 8). Para a caracteristica
namero de cachos, a repetibilidade genética para sincolheita foi 0,31, com
acuricia genética de 0,27 e coeficiente de detag@on genético de 0,08,
considerado baixo. No entanto, com cinco colhedagpetibilidade aumentou para
0,69, a acuracia para 0,54 e o coeficiente derdatacdo para 0,29, com eficiéncia
de 96%.
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Tabela 8 — NUumero de colheitas necessarias pararaéweis nUmero, peso e peso
médio de cachos para atingir determinados vala@egdracia

Ndmero de NuUmero de cachos
colheitas 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

Repetibilidade 0,31 0,47 057 064 069 0,73 0,76 0,78 0,80 0,82

Coeficiente de

determinagéo 0,08 0,14 0,20 0,25 0,29 0,33 036 039 042 0,45
Acurécia 0,27 037 044 050 054 057 060 063 0,65 0,67
Eficiéncia 1,00 136 161 1,81 196 2,09 220 2,29 237 244

Peso de cachos

Repetibilidade 0,42 059 0,68 0,74 0,78 081 083 08 0,86 0,88

Coeficiente de

Determinagéo 0,09 0,17 10,23 0,29 0,33 0,38 041 0,44 0,47 0,50
Acurécia 0,30 041 048 053 058 061 064 067 069 0,71
Eficiéncia 1,00 135 159 1,77 191 2,03 2,13 2,21 228 2,34

Peso médio de cachos

Repetibilidade 0,78 0,88 091 093 095 09 096 0,97 097 0,97

Coeficiente de

Determinacdao 0,16 0,28 0,37 0,44 049 054 058 0,61 0,64 0,66
Acuréacia 040 053 061 066 0,70 0,73 0,76 0,78 0,80 0,81
Eficiéncia 1,00 131 150 164 1,74 182 188 193 198 2,01

Para o peso de cachos, a repetibilidade genétic@,42, com acuracia
genética de 0,30, e o coeficiente de determinagietiga, 0,09, para uma sO
colheita. Esses valores sdo maiores que o0s aprdssnpara namero de cachos.
Considerando cinco colheitas, a repetibilidade aumepara 0,78, a acuracia para
0,58 e o coeficiente de determinacéo para 0,33, efziéncia de 91% (Tabela 8).
Segundo Ortega et al. (2008b), que utilizaram ododos de ANOVA e
componentes principais na estimagcdo da repetibd#idenotipica para peso de
cachos em progénies de Duras, a variabilidadeef@,84 a 0,74, com coeficiente de
determinacdo de 0,90 a 0,94. Muito diferente desttudo, em que foram
determinados a repetibilidade e o coeficiente deradenacao genética.

Com relagdo ao peso médio de cachos, a repetitdljda acuracia e o
coeficiente de determinagdo genética foram altosreacdo as outras variaveis,
cujos valores foram 0,78, 0,40 e 0,16, respectivdeconsiderando-se uma so6
colheita. Nas cinco colheitas, a repetibilidadeaairacia e o coeficiente de
determinacdo genética apresentaram acréscimos alomes de 0,95; 0,70; e 0,49,
respectivamente, com eficiéncia das avaliagdescipao anos de colheita de 74%.
Assim, na avaliacdo de progénies de irmdos germdeogendé, recomenda-se

avaliar por cinco colheitas o0 peso e o niumero deasa
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4. CONCLUSOES

- A variabilidade genética e as herdabilidades megtas estimulam a
continuidade do Programa de Melhoramento GenéticDehdé, com possibilidade
de maximizagao de ganhos nas geragoes futuras.

- A selecéo das plantas com base na variavel pesaahos deve ser priorizada
por proporcionar ganhos satisfatorios.

- As estimativas de correlacdo do niumero de caohimso peso de cachos e com
0 peso médio de cachos foram de baixa magnitude.e3éimativa de correlacdo do
peso e peso médio de cachos foi de alta magni@d&%).

- A metodologia REML/BLUP foi eficiente na selecée plantas de dendé,
visando ao melhoramento da espécie.

- Cinco anos foram suficientes para avaliacéo doscteres NC e PC em dendé.
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