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RESUMO

MURO-ABAD, Jupiter Israel, D.S., Universidade Federal de Vigosa, marco de
2003. Diversidade genética por meio de marcadores moleculares e
predicdo de ganhos em Eucalyptus spp. Orientadora: Elza Fernandes de
Araujo. Conselheiros: Ismael Eleotério Pires e Cosme Damido Cruz.

O sucesso de um programa de melhoramento depende da diversidade
genética nas populacdes base, para possibilitar a manipulacdo, obtencdo de
genotipos superiores e combinacdo de caracteristicas desejaveis nos genotipos
melhorados. Neste trabalho foram avaliados o poder de discriminacdo de
genitores de E. grandis e E. urophylla por marcadores moleculares RAPD e
microssatélites (SSR). A analise por marcadores SSR destes genitores permitiu
a discriminacdo das duas espécies em estudo. Os genitores utilizados para
cruzamento em dialelo parcial circulante sdo divergentes para estes
marcadores, e marcadores SSR foram mais eficientes na discriminacao
interespecifica. Apesar de tanto os marcadores RAPD quanto SSR permitirem
a discriminacdo das duas espécies, foi observada baixa correlacdo entre
medidas de dissimilaridade por RAPD e SSR. Utilizando-se uma populacdo de
E. pellita, foram feitas analises de diversidade e da interagdo genotipo
ambiente e obtencdo dos parametros genéticos e ambientais, pelos métodos
da ANOVA e Maxima Verossimilhanca Restrita (REML), bem como obtencéo
dos valores genéticos pela Selecdo Combinada (SC) e Melhor Preditor Linear

Ndo Viesado (BLUP). Para as caracteristicas circunferéncia a altura do peito
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(CAP), altura total (ALT) e volume por ha (VOL), existe variabilidade genética
pela ANOVA, tanto entre familias como dentro de familias para todos os 3
ambientes (solo LAl — latossolo amarelo de textura argilosa, LU1 — latossolo
una de textura meédia argilosa e LA6 — latossolo amarelo arenoso), sendo
possivel a selecdo entre e dentro de familias e obtencdo de ganho com a
selecdo. A interagdo gendtipo x ambiente nédo foi significativa. A SC foi eficiente
na selecdo dos gendtipos, permitindo ganho com a selecdo superiores a
selecdo convencional entre e dentro. Para analise da populacédo de E. pellita
por REML, as estimativas dos componentes de variancia foram semelhantes
aos valores obtidos pela ANOVA, assim como os valores de ganhos e tamanho
efetivo (Ne) com a selecdo pelo BLUP comparando-se a SC. As duas
metodologias (ANOVA/SC e REML/BLUP) vém sendo utilizadas para selecao
em programas de melhoramento de eucalipto, entretanto, quando ocorre
desbalanceamento ndo previsto dos ensaios de campo, deve-se dar
preferéncia a métodos mais precisos para obtencdo de componentes de
varidncia e predicdo de valores genéticos como REML e o BLUP

respectivamente.



ABSTRACT

MURO-ABAD, Jupiter lIsrael, D.S., Universidade Federal de Vicosa, march,
2003. Genetic diversity by molecular markers and gain prediction in
Eucalyptus spp. Advisor: Elza Fernandes de Aradjo. Committee Members:
Ismael Eleotério Pires and Cosme Damiao Cruz.

The success of an improvement program depends on the genetic
diversity in the populations in order to facilitate the manipulation, the obtaining
of superior genotypes and combination of desirable characteristics in the
improved genotypes. In this work the molecular markers RAPD and
microssatellites (SSR) were used to discriminate E. grandis and E. urophylla
genitors. The SSR analysis allowed the discrimination of the two species. The
genitors analyzed in the circulating partial diallel were divergent for these
markers. The RAPD as SSR markers allowed the discrimination of the two
species. The SSR markers were more efficient in inter-specific discrimination. A
low correlation was observed between RAPD and SSR dissimilarity measures.
Diversity analyses and genotype x environmental interaction were done with a
population of E. pellita. These analyses and the obtaining of genetic and
environmental parameters were done by the ANOVA and Maximum Restricted
Verisimilitude (REML) methods. The genetic values were obtained by the
Combined Selection (SC) and Best Linear Unbiased Prediction (BLUP).
Considering the chest height (CAP), total height (ALT) and volume (VOL) traits

the genetic variability by ANOVA was significant among and inside families for
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all the 3 environments studied (soil LA - yellow latosoil of loamy texture, LU1 —
Una latosoil of loamy medium texture and LA6 - sandy yellow latosoil). Based
on these results the selection among and inside of families allows genetics gain.
The genotype x environmental interaction was not significant. The SC was
efficient and allowed better gain when compared with the conventional selection
among and inside families. For REML/BLUP analysis of the E. pellita population
the estimative variance components were similar to the values obtained by
ANOVA, as well as the values of gains and effective size of population (Ne) with
the selection for BLUP when compared to the SC. The two methodologies
(ANOVA/SC and REML/BLUP) are being used for selection in eucalyptus
improvement programs. However when unpredictable field tests unbalancing
occurs, preference should be given to more precise methods for the obtaining of

variance components and genetic values prediction as REML and BLUP.
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INTRODUCAO

O objetivo de um programa de melhoramento genético é a obtencdo de
populacdes ou individuos de uma determinada espécie que concentre 0 maior
namero de genes favoraveis as caracteristicas de interesse, obtendo assim
materiais geneticamente superiores. A obtencédo destes genoétipos tem por base
trés etapas: teste selecdo e recombinacdo e entdo a manutencdo do material
superior. Para o melhoramento do eucalipto para celulose estas etapas tém um
grande custo e demanda muito tempo, uma vez que o ciclo da cultura varia de 6 a
7 anos.

Neste sentido, ferramentas que estejam disponiveis para o melhorista de
modo a possibilitar a aceleracdo destes ciclos de melhoramento, séo
extremamente importantes. Dentre estas possibilidades estdo as técnicas
biotecnolégicas como marcadores moleculares, com grande potencial para
maximizar e acelerar os ciclos de selecdo para a cultura do eucalipto. Este
conjunto de técnicas pode ser utilizado nas diversas etapas do melhoramento
e/lou podem ser estabelecidas estratégias especificas para o estudo de
determinadas caracteristicas de interesse. Uma das etapas prioritarias é a
combinacdo de genitores onde as combina¢des adequadas podem garantir a
geracdo de familias com desempenho elevado. Dentre estas ferramentas pode-se
destacar marcadores moleculares RAPD e microssatélites, que permitem uma

analise rapida e ampla do genoma da espécie estudada.



Outra etapa do melhoramento é a selecdo de gendtipos superiores, e
varios métodos sdo descritos na literatura, os quais permitem a obtencdo dos
valores genotipicos e aditivos de cada individuo. Dentre estes métodos pode-se
destacar a selecdo combinada e o Melhor Preditor Linear Nao Viesado (BLUP)
como valiosos para selecao, principalmente em programas de melhoramento de
eucalipto, em experimentos com informacao dentro de parcela.

Este trabalho esta constituido de trés capitulos. O primeiro capitulo tem
por objetivo comparar o poder de discriminagcdo de genitores de Eucalyptus
grandis e E. urophylla pelos marcadores moleculares RAPD e microssatélites; o
segundo capitulo, avaliar a diversidade e utilizar a selecdo combinada em uma
populacdo de melhoramento de E. pellita, plantada em trés locais na regido do
Jari, na Amazbnia Brasileira; no terceiro capitulo aplicar a metodologia de
modelos mistos para obter os valores genéticos da mesma populacdo que foi
avaliada no segundo capitulo, estabelecendo-se uma comparacéo entre a selecao

combinada e o BLUP.



1. REVISAO DE LITERATURA

1.1. A cultura do Eucalyptus

O género Eucalyptus L’'Her. pertence a subtribo Eucalyptinae, tribo
Leptospermeae, subfamilia Leptospermoideae, familia Myrtaceae (RIZZINI, 1971).
Ocorre naturalmente no continente Australiano e ilhas vizinhas como Papua Nova
Guiné, Indonésia, Filipinas e Tasmania. Existem aproximadamente 600 espécies
e variedades nomeadas e descritas (BOLAND et al. 1984).

O eucalipto foi introduzido no Brasil ha mais de um século, no Jardim
Botanico do Rio de Janeiro; os primeiros plantios sisteméaticos foram feitos pelo
Engenheiro-Silvicultor Dr. Edmundo Navarro de Andrade para atender a
necessidade de madeira como fonte de energia para as locomotivas a vapor da
Companhia Paulista de Estradas de Ferro (SOUZA, 1992). A grande rusticidade e
agressividade do eucalipto, associada a seus varios usos como producdo de
madeira para celulose, carvao, serraria e producdo de Oleos essenciais, explicam
a sua grande dispersao antropica (RAMALHO, 1995).

Dentre as espécies deste género, o Eucalyptus urophylla e E. grandis
representam as espécies de maior interesse para a eucaliptocultura no Brasil. O
E. urophylla é utilizado para a fabricacdo de celulose, chapas duras, produgéo de
carvao e outros fins. Esta espécie possui ampla capacidade de adaptacdo a

diversas condicbes ambientais tropicais, aliada a tolerdncia ao patdgeno



(Cyphonectria cubensis) causador do Cancro do Eucalipto (SANTOS et al., 1990).
Ja o E. grandis ocorre em clima quente e umido nas regides sudeste e nordeste
da Austrdlia, tendo a sua madeira utilizada principalmente para producdo de
celulose (BOLAND et al., 1984, BROOKER e KLEINING, 1990).

Deste modo, estas duas espécies (E. grandis e E. urophylla) tém
merecido especial atencdo quando na constituicdo do hibrido interespecifico
(“Urograndis”), que por meio da recombinagcao de genes, possibilita a reunido das
boas caracteristicas de ambas na geracdo segregante. A madeira do E. grandis
ou de hibridos destas duas espécie € atualmente a principal fonte de matéria
prima utilizada para producdo de pasta celulésica no Brasil, principalmente de
fibra curta, ocupando grande destaque no mercado internacional (MURO_ABAD,
2000).

A hibridacdo controlada entre estas duas espécies possui inumeras
vantagens em relacdo a obtencdo de sementes hibridas em pomares de
sementes, pois, além de proporcionar o conhecimento da capacidade geral e/ou
especifica da combinacdo de matrizes, possibilita o cruzamento de parentais que

apresentam, por exemplo, defasagem na floracdo (MURO_ABAD, et al. 2001).

Outra espécie de interesse para a constituicdo do hibrido interespecifico é
o E. pellita. Esta espécie ocorre em altitudes que variam desde o nivel do mar até
800 m. A precipitacdo pluviométrica de sua regido de origem varia de 900 a 2400
mm com distribuicdo uniforme (BOLAND et al., 1984; BROOKER e KLEINING,
1990). Em sua regido de origem a madeira € muito utilizada para construcdes e
estruturas. No Brasil, ha necessidade de estudos mais detalhados para se
determinar a variabilidade de outras utilizacdes. A grande vantagem desta
espécie é a resisténcia a doencas fungicas, principalmente manchas foliares
causadas por Cyllindrocladium pteridis e Rizoctonia ssp. na regido norte do Brasil
(CANCIO! 2002, ALFENAS 2002). Neste sentido a utilizacdo desta espécie como
fonte para introgresséo de resisténcia a estes patdogenos € recomendada.

! Comunicagéo pessoal — Jari Celulose S.A.



1.2. Variabilidade genética

A variabilidade genética € intrinseca da populacdo de melhoramento. A
quantidade detectada depende dos individuos amostrados e sua estimativa
influenciard os valores da herdabilidade e do ganho com a recombinacédo e
selecdo. Quando ndo ha variabilidade na populacdo ndo é possivel promover
mudanca na frequéncia génica nem aumentar a média populacional para a
caracteristica avaliada (ALLARD, 1971, FALCONER, 1987, ZOBEL e TALBERT,
1984).

Os gendtipos superiores que deverdo compor a populacdo para
recombinacdo genética sdo identificados em testes em que se avaliam familias de
meios irmaos ou irmaos completos, ou ainda familias endogéamicas. Os
parametros genéticos, que podem ser estimados em conexdo com uma
populacao incluem as medidas de variancias e covariancias. A subdivisdo natural
desta populacdo em familias permite desdobrar a variancia entre familias, em
componentes que formam a base para a mensuracdo do grau de semelhanca
entre parentes como as variancia genéticas aditivas e de dominancia
(FALCONER, 1987).

Para se fazer uso destas derivacdes tedricas e, na pratica, predigcbes, €
preciso ter estimativas dos diversos parametros que influenciam a selecdo. As
estimativas necessarias podem ser obtidas de ensaios experimentais, ou de
delineamentos genéticos para se testar a hipétese da existéncia de variabilidade
na populacdo amostrada, e ainda obter outros paréametros que possibilitem
predizer ganhos com a selegcdo (FALCONER, 1987; CRUZ e REGAZZI, 1994).

Das diversas estratégias que visam o aumento da média populacional, a
exploracdo da heterose tem sido muito utilizada principalmente para espécies de
Eucalyptus, cujos gendtipos superiores selecionados na populacdo segregante
podem ser clonados, aproveitando os componentes aditivos e de dominancia do
valor genético. Muitos trabalhos tém demonstrado que o ganho com a heterose
esta relacionado principalmente com a diversidade entre progenitores (LANZA et
al., 1996; DUDLEY et al., 1992). O coeficiente de parentesco e outras relagdes
genéticas podem ser usadas como preditores da performance relativa de

combinacbes hibridas para um programa de melhoramento, resultando na



reducdo de tempo e custo com o teste das progénies hibridas. Neste sentido o
estudo da diversidade genética entre progenitores possibilita identificar as
combinac¢des hibridas de maior efeito heterético (CRUZ e REGAZZI, 1994).

1.3. Componentes de variancia

Dentre as principais metodologias para estudo da variabilidade genética
estdo as estatisticas baseadas na analise de variancia (ANOVA). A ANOVA foi
inicialmente desenvolvida para considerar as diferencas entre as médias e mais
tarde adaptada para a estimacdo dos componentes de variancia (SEARLE et al.,
1992). A base da andlise de variancia € a contraposi¢cdo de duas hipoteses de
teste, seja das médias dos tratamentos ou associadas aos componentes de
variancia, sendo a conclusdo baseada no teste F (SEARLE, 1971). Uma das
grandes vantagens desse tipo de analise é a facilidade de obtencdo dos
estimadores (BLUE) para os efeitos fixos analisados no modelo, quando na
utilizacdo de dados balanceados. Outra vantagem € a obtencdo do teste F por
meio do quociente entre os quadrados medios (QM) referentes as causas de
variacao testadas e o residuo (modelo fixo) ou outra causa de variacdo (modelo
misto) (HICKS, 1973). Assim o0s testes e os componentes de variancia associados
sao obtidos por somas de quadrado (SQ) simples, para os casos balanceados.

Um problema quanto ao uso da ANOVA refere-se a estimacdo dos
componentes de variancia em modelos mistos, com efeitos fixos e aleatérios
juntos e interacdo entre os dois tipos de efeitos. Neste caso a estimacdo dos
componentes de variancia por equacdo do tipo E(QM) = QM, em que “E”
representa a esperanca matematica, apesar de apresentar maior facilidade para
obtencédo dos componentes de variancias, estas estimativas ndo tém critério Unico
para estimagdo quando na utilizacdo de dados desbalanceados. Nestes
delineamentos experimentais as funcdes estimaveis e hipéteses testadas como
possiveis contrastes estabelecidos sdo mais complexos. Segundo LOPES et. al.
(1998), a ANOVA, além de apresentar varias limitacdes, ndo permite a estimacao
de componentes de covariancia envolvendo informagdes incompletas, como nos
casos de selecdo sequencial e caracteristicas ndao medidas em todos os

individuos.



Atualmente o método mais indicado para estimacdo dos componentes de
variancia e covariancia para dados desbalanceados tem sido o da Maxima
Verossimilhanga Restrita — REML (MEYER, 1989 e MEYER, 1991). A grande
vantagem dos estimadores REML em relacdo aos demais estimadores esta nas
propriedades estatisticas como a consisténcia e estimadores normais e
assintoticos, aproximacfes melhores definidas, restricdo para ndo negatividade
dos componentes (restricdo no espago parameétrico), erro minimo de variancia em
relacdo aquelas produzidas por outros estimadores ndo viesados, e, por fim,
quando em pequenas populagdes, elimina o viés decorrente da selecdo de
individuos (MEYER, 1989).

O método da méxima verossimilhanca restrita — REML n&o foi utilizado no
passado devido a grande demanda computacional, para a maximizacao da funcao
densidade de probabilidade. Entretanto, este quadro vem se revertendo, devido
aos varios algoritmos iterativos que séo utilizados para a obtencdo das
estimativas de componentes de variancia sem a derivagcédo da fungcéo densidade

de probabilidade e pelos avancos tecnoldgicos computacionais (MEYER, 1989).

1.4. Melhor Preditor Nao-Viesado (BLUP)

A possibilidade de ganho genético no programa de melhoramento depende
da selecdo de genitores divergentes e superiores. Neste sentido, 0 sucesso da
selecdo depende da capacidade de predicdo do valor genético da unidade de
selecao (familia ou gendtipo) e utiliza-se de métodos estatisticos para eliminar os
efeitos do ambiente e interacdes gendtipo x ambiente, para selecionar com base
nos valores genotipicos e ou valores aditivos. Dentre os principais preditores dos
valores genéticos destacam-se os preditores BLP - Melhor Preditor Linear (Best
Linear Prediction) e BLUP Melhor Preditor Linear Nao Viesado (Best Linear
Unbiesed Prediction), que sado muito apropriados, para grandes conjuntos de
dados (WHITE e HODGE, 1989; HENDERSON, 1976).

Uma das principais vantagens do uso de modelos mistos é a
possibilidade de avaliagdo de experimentos desbalanceados das mais diversas
formas, a estimacdo do BLUE e a predicdo BLUP considerando em separado 0s

efeitos fixos e aleatérios e ainda aproveitar a relacdo de parentesco entre 0s



genotipos analisados para predicdo do valor genético, utilizando a matriz de
parentesco “A”.
Uma das principais diferengas entre o modelo adotado no BLUP e a analise

de variancia esta no modelo linear:

ANOVA Modelo Misto
y = Xb* + ¢ y =Wb + Za +e;
Sendo:

y = vetor de dados;
X = matriz de incidéncia de efeitos fixos e aleatorios de blocos e
genotipos;
b* = é o vetor dos efeitos de blocos e de gendtipo;
b = é o vetor dos efeitos de blocos;
W = matriz de incidéncia dos efeitos fixos de blocos;
Z =é a matriz de incidéncia para os efeitos aleatorios de genotipo;
a =€ o vetor dos efeitos aleatérios de genotipo;
€ &, = vetores de erros aleatérios associados aos modelos.
Neste caso o modelo misto separa os efeitos fixos e aleatérios em partes

diferentes.

Recentemente, a aplicacdo de marcadores moleculares no melhoramento
de plantas, tem permitido grandes avancos, principalmente para selecdo de
genitores geneticamente divergentes, podendo auxiliar o melhorista no
estabelecimento dos melhores cruzamentos (MURO_ABAD, 2001). Entretanto o
uso da selecédo assistida por marcadores depende da possibilidade de utilizagao
conjunta de preditores que permitam a incorporacdo desse tipo de informacéao.
Dentre os métodos que tém se mostrado mais adequados para tal procedimento
pode-se citar os indices de selecdo e preditores lineares, como BLUP. Este tipo
de preditor tem vantagens sobre os demais preditores e indices de selecao, onde
€ assumido um modelo misto, com efeitos aleatérios e fixos. Os valores genéticos
dos individuos para selecdo séo obtidos, considerando a matriz dos indices de
parentesco entre 0os mesmos, sendo considerada entdo a correlacdo entre
parentes (FERNANDO e GROSMAN, 1989; GODDARD, 1992).




A possibilidade do uso destes preditores que utilizam para sua solucao as
equacOes de Modelos Mistos como propostas por HENDERSON (1973, 1976)
tem sido destacada como alternativa para experimentos com desbalanceamento
geralmente ndo planejado, decorrente da perda de parcelas (DUARTE e
VENCOVSKY, 2001). Isto pode ocorrer principalmente em culturas com longos
ciclos entre geracdes, que é o caso do eucalipto. Particulamente, para esta
cultura, muitas sdo as fontes de variacdo durante seu ciclo, com varios efeitos,

fixos e aleatérios.

FERNANDO e GROSMAN (1989) foram os primeiros a descreverem a
utilizacdo da informacdo de marcadores moleculares para obtencdo do BLUP.
Neste caso os efeitos genéticos sdo considerados aleatorios, uma vez que existe
segregacao génica conjunta entre marcador molecular e QTL considerando uma
frequéncia de recombinacdo. A proposta de uso de marcadores feita por
FERNANDO e GROSSMAN (1989) é atualmente a mais aceita e discutida, por
apresentar a utilizacdo da informagdo de marcadores como efeitos aleatorios e
possibilidade de aproveitar a relagdo existente entre dois individuos que possuem
mesmos pais ou somente um pai em comum, que receberam mesmo alelo
marcador, que, por estar em desequilibrio de ligacdo com um QTL, tem a
possibilidade de estar carregando 0s mesmos genes para a caracteristica que o
individuo aparentado.

1.5. Aplicag&o de marcadores moleculares

Além das andlises de variancia, o uso de marcadores moleculares tem
possibilitado rapida avaliacdo da diversidade das populacdes de melhoramento
sem a necessidade de testes de campo. Dentre os marcadores moleculares,
pode-se destacar os marcadores RAPD (Random Amplifield Polymorphic DNA),
que possibilitam uma analise ampla do genoma, uma vez que a base desta
metodologia € a amplificacdo (PCR — Reacdo da Polimerase em Cadeia) de
fragmentos ao acaso no genoma, utilizando oligonucleotideos de sequéncia
aleatéria e uma baixa temperatura de anelamento (WILLIAMS et al., 1990;
WELSH et al., 1990 e WILLIAMS et al., 1993). Outro tipo de marcador molecular

que vem sendo utilizado para analises de diversidade genética sédo regides do



DNA constituida por 2 a 5 pares de bases, repetidas varias vezes, denominadas
microssatélites ou SSR (Simple Sequence Repeats) ou ainda STRs (Short
Tandem Repeats) (WEISING e KAHL, 1998). Sequéncias microssatélites séo
altamente variadas entre os taxons, principalmente devido ao polimorfismo do
variavel numero de tipos de repeticdo em tandem. Microssatélites ainda ocorrem
num amplo numero de organismos eucariotos, sdo moderadamente dispersos em
todo genoma e nao foi relatada ainda sua eventual funcionalidade, desta maneira
seletivamente neutros (WEISING et al., 1998)

Microssatélites sdo altamente indicados para monitoramento de linhas
hibridas melhoradas e cultivares com alto nivel de polimorfismo. Esse tipo de
marcador tem como grande vantagem a sua capacidade de distincdo da heranca
codominante, sendo possivel a discriminacdo de individuos homozigoto e
heterozigotos (KAEMMER et al., 1997).

Em estudo de correlacdo entre distancias genéticas, obtida com
marcadores moleculares e performance hibrida, BARBOSA-NETO et al. (1996)
estimaram a relacdo genética de 112 linhagens de trigo, sendo calculado o
coeficiente de parentesco (COP) e um indice de distancia genética (DI), com base
em marcadores RFLP. A heterose foi estimada para 722 hibridos em multiplos
locais, sendo 189 testados em mais que um ano. A correlagdo entre estimativas
de distancias genéticas RFLP e COP néo foi significativa (-0,33). A correlacéo
entre o coeficiente de parentesco e a heterose foi significativa para todas as
caracteristicas avaliadas no ano de 1991, mas ndo em todos os anos. Distancia
genética RFLP, neste estudo, ndo teve correlacdo com heterose, em nenhum dos
anos testados.

Segundo BARBOSA-NETO et al. (1996), uma das possiveis causas da
auséncia de correlacdo entre a distancia genética e heterose em seu trabalho
com trigo sdo: o uso de sondas RFLP né&o relacionadas com o0s genes
responsaveis pela caracteristica e que a exploracdo da heterose em trigo €
relativamente recente quando comparada com milho, onde cultivares tém sido
explorados por mais que 70 anos, e as populacdes de melhoramento tém sido
estruturada para formar grupos heterdticos, e em muitos trabalhos tém sido
encontrados alta correlacdo entre distancia genética e performance hibrida
(LANZA et al., 1997 e MARSAN et al., 1998). Em trigo, poucos cruzamentos tém
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sido realizados ou identificados grupos de germoplasma heterético, e ainda, um
menor nivel de heterose média em trigo, devido possivelmente ao baixo
polimorfismo, combinado com interagdes intergenémicas.

Entretanto, DUDLEY et al. (1991) usaram um indice baseado na ligacao
entre caracteristica de interesse e marcadores moleculares para avaliar o valor
hibrido. Treze fragmentos de DNA associados com producdo de gréos, 0os quais
foram usados para calcular o indice para todos os hibridos testados. Eles
detectaram 29 marcadores associados com producdo de grédos que produziram
grandes valores heteroticos. Alta correlacdo entre vigor hibrido e producédo de
graos foi reportada e recomendaram este indice para predicdo das combinacdes
hibridas superiores. Os autores ndo testaram o valor preditivo do hibrido em outra
populacao independente.

CHARCOSSET et al. (1991), em estudo tedrico, mostraram que a
correlacdo entre uma Unica caracteristica e uma distancia baseada em marcador
molecular é diminuida com o aumento da presenca de marcas ndo ligadas a
caracteristicas no estimador da distancia. Como uma consequéncia, eles
concluiram que para predizer a performance de uma caracteristica baseada em
marcas parentais, seria necessario selecionar marcas relacionadas com a
caracteristica de interesse.

TSAFTARIS (1991) sugere que alguns QTLs ("Quantitative Trait Loci")
podem codificar para proteinas regulatorias, de modo que estas proteinas sao
capazes de controlar a expressdo de uma vasta ordem de outros genes
estruturais, os produtos que sao necessarios para expressdo de caracteres
complexos, como producao e heterose para producéo. Entretanto, na maioria dos
trabalhos, as poucas proteinas identificadas sédo todas proteinas multiméricas,
onde o heteropolimero exibe diferenca de atividade significativa em comparacao
com o homopolimero, que esta de acordo com a clara manifestagcdo de
sobredominancia dos poucos QTLs analisados.

Considerando estes aspectos regulatorios da expresséao génica pode existir
maior dificuldade na construcdo de mapas genéticos para espécies florestais
quanto a identificacdo de marcadores ligados a grupos génicos (possiveis QTLS)
responsaveis pelas caracteristicas de interesse, principalmente pela possibilidade
de este marcador ndo estar completamente ligado e ainda variar com a fase de

crescimento, pois a expressdo de grupos de genes podem ser diferenciados em
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diferentes fases do desenvolvimento. Isto foi bem demonstrado no trabalho de
VERHAEGEN et al. (1997) com Eucalyptus, onde algumas regides do genoma
exercem efeito em mais de uma caracteristica. Neste trabalho foi reportada a
atuacdo de QTL para diferentes caracteristicas e diferentes QTL's para mesma
caracteristica em diferentes idades, mostrando um efeito significativo da interacao
QTL versus idade.

Para espécies florestais alguns trabalhos tém sido utilizados com objetivo
de identificar marcadores ligados as caracteristicas de producdo, utilizando
marcadores RAPD para construcdo de mapa de ligacdo para clones de
Eucalyptus grandis e E. urophylla em um “pseudo testcross”, devido a
configuracdo de cruzamento ndo ser planejada a priori como em um
retrocruzamento classico e sim inferida a posteriori, apds a andlise da segregacao
dos marcadores na progénie (GRATTAPAGLIA e SEDEROFF, 1994).
VERHAEGEN et al. (1997) utilizaram marcadores RAPD para avaliar a
estabilidade de expressao de QTLs em diferentes idades em progénies hibridas
de Eucalyptus, e BARIL et al. (1997) utilizaram para analisar a estrutura
especifica da habilidade de combinacdo em duas espécies de Eucalyptus, dentro
de um contexto de selecao recorrente reciproca (SRR).

Outro tipo de marcador que vem sendo amplamente utilizado corresponde
aos chamados marcadores microssatélites, que sédo regiées do DNA constituida 2
a 5 pares de bases, repetidas varias vezes, denominadas microssatélites ou SSR
(Simple Sequence Repeats) ou ainda STRs (Short Tandem Repeats) (WEISING e
KAHL, 1998). Marcadores SSR foram utilizados para analise do polimorfismo do
DNA e coeficiente de parentesco, entre setenta linhagens de Hordeum vulgare
ssp. e vinte e nove H. vulgare ssp. spontaneum, utilizando-se amplificacdo ao
acaso do polimorfismo de microssatélites (RAMP) (DAVILA et al., 1998),
genotipagem de videiras pelo padrdo polimorfico (SEFC et al.,, 1998). Também
foram utilizados para estimar a correlacao entre performance hibrida e distancia
genética em milheto, sendo comparadas as distancias genéticas encontradas com
estes marcadores e RAPD (CHOWDARI et al., 1998).

BRONDANI et al. (1998) e BRONDANI et al. (2002), descreveram um
grande numero de marcadores microssatélites para eucalipto. Estes marcadores
tém sido utilizados principalmente para analise de fingerprint em clones

comerciais de Eucalyptus (ROCHA et al., 2002), mapeamento genético
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(BRONDANI et al.,, 1998) e comparacdo entre mapas genéticos com diferentes
espécies de Eucalyptus (MARQUES et al., 2002).
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CAPITULO 1

UTILIZAQAO DE MARCADORES MOLECULARES RAPD E
MICROSSATELITES NA AVALIACAO DA DIVERSIDADE GENETICA E
“FINGERPRINT” DE GENITORES DE Eucalyptus grandis E E. urophylla
RECOMENDADOS PARA HIBRIDAQAO.

1 INTRODUCAO

As espécies do género Eucalyptus sdo as mais utilizadas no Brasil para
producao de celulose fibra curta, sendo obtidas principalmente a partir de plantios
clonais (GOMES e COUTO, 1986). Dentre as principais vantagens dos
povoamentos clonais sobre os plantios por semente esta a homogeneidade das
plantacdes e facilidade de manejo silviculturais pré e pos-colheita. Clones elites
podem ser obtidos em plantios comerciais ou em populacdes de melhoramento
em teste (FERREIRA, 1992).

Grande parte de clones testados € de material supostamente hibrido (n&o
confirmado), obtido pelo cruzamento natural de plantas entre duas espécie. O
desempenho deste material hibrido € de grande interesse para o melhoramento
devido a possibilidade de propagacgéo vegetativa deste gendtipos, em que todo o
valor genotipico € aproveitado. Assim, métodos de melhoramento que permitem a
utiizacdo de combinagcGes hibridas intra e interespecificas, maximizando a
heterose na populacdo segregante, devem ser adotados (MURO_ABAD et al.,
2001).

Dentre estes métodos pode-se destacar a selecdo recorrente reciproca,
que utiliza a combinacdo entre duas populacdes. No melhoramento do eucalipto
destaca-se a combinacéo entre as espécies E. grandis e E. urophylla, de grande
interesse para o setor de celulose devido as caracteristicas complementares
como a qualidade tecnolégica da madeira (E. grandis) e a resisténcia ao cancro
(E. urophylla).

Além do método de melhoramento, a eficiéncia do uso da heterose
depende da populagdo de melhoramento, no sentido da escolha dos genitores e

de sua capacidade de combinacédo, ou seja, a avaliagdo dos genitores é decisiva
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para o sucesso de um programa de melhoramento (GRIFFING, 1956; CRUZ e
REGAZZI, 1994).

Dentre as diversas maneiras de avaliar a diversidade genética entre
genitores, inclui-se os meétodos que utilizam informacbes dos marcadores
moleculares, 0s quais se destacam para este tipo de estudo principalmente pela
rapidez das analises e por dispensar os testes de campo, que sdo demorados e
requerem uma area experimental grande. Este tipo de ferramenta molecular vem
sendo incorporado em diversas etapas de programas de melhoramento (PIGATO
e LOPES, 2001).

Dentre os varios marcadores moleculares (RFLP, RAPD, AFLP e
microssatélites), o mais utilizado em espécies florestais é o RAPD (WILLIAMS et
al., 1990; WELSH et al., 1990) pela sua rapidez e facilidade de implementacéao,
que permite uma amostragem ampla do genoma sem a necessidade de
conhecimento prévio do genoma da cultura de interesse (ROCHA et al., 2002).
Este tipo de marcador vem sendo muito utilizado na cultura do eucalipto no Brasil
e dentre as diversas utilidades pode-se citar 0 seu emprego para caracterizacao
de genitores de E. grandis e E. urophylla em sistema de cruzamento dialélico
(MURO_ABAD, 2000), identificacdo da variacdo somaclonal de clones de
Eucalyptus spp. micropropagados (LAIA et al., 2000), andlise de diversidade
genética de clones comerciais de Eucalyptus spp. (MURO_ABAD et al., 2001),
construcdo de mapas genéticos e deteccdo de QTL's (GRATTAPAGLIA et al.,
1994; VERHAEGEN et al., 1995, MARQUES et al., 1999).

Apesar da alta aplicabilidade de marcadores RAPD, a sua nhatureza
dominante ndo permite discriminacao precisa entre os genoétipos avaliados. Em
trabalhos como o de mapeamento genético proporciona baixa precisdo nas
estimativas dos valores de distancia entre o marcador e o0 QTL e ha a
necessidade de elevado nimero de gendtipos na populacdo de mapeamento para
se ter maior confiabilidade no QTL detectado (BRONDANI et al., 2002).

Marcadores microssatélites ou SSR (Simple Sequence Repeat)
constituem uma nova classe de marcadores, que permitem a distincdo da
natureza codominante do loco analisado e as diversas formas alélicas existentes
na populacdo de melhoramento (WEISING et al, 1998). Este marcador
corresponde a uma regido de pequenas sequéncias (2 a 5) repetidas no genoma,

gue sao geralmente flanqueadas por sequéncias conservadas (WEISING e KAHL,
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1998). Essas sequéncias podem ser detectadas e amplificadas por PCR (Reacao
da Polimerase em Cadeia). A detec¢do de sequéncias microssatélites depende da
construcdo de bibliotecas gendmicas, 0 seu sequenciamento e desenho de
oligonucleotideos para cada loco. Para Eucalyptus varios locos SSR tém sido
descritos, assim como seus oligonucleotideos, e se mostraram eficientes para
mapeamento genético nessa cultura (BRONDANI et al., 1998; BRONDANI et al.,
2002).

O objetivo deste trabalho foi caracterizar genitores de E. grandis e E.
urophylla utilizados para cruzamento em dialelo parcial circulante por marcadores
moleculares RAPD e microssatélites e comparar os valores de dissimilaridade

obtidas pelos dois marcadores.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Material Genético

MURO_ABAD (2000) utilizou marcadores RAPD para anélise de
agrupamento e recomendar 0os cruzamentos entre genitores de E. grandis e E.
urophylla coletadas de varias procedéncias em varios testes de progénies no
Maranh&o, Minas Gerais e Bahia. Os cruzamentos foram estabelecidos seguindo
o modelo em Dialelo Parcial Circulante com 10 genitores de cada espécie e trés
cruzamentos por genitor, assim foram estabelecidos 5 dialelos com 30
crumanetos cada, num total de 150 cruzamentos os dialelos sé&o: Dialelo I, grupo
grandis 1 (gG1) x grupo urophylla 7 (gU7); Dialelo Il (gG2 x gU6), Dialelo 11l (gG3
x guU5), Dialelo IV (gG6 e gU3) e Dialelo V (gG5 x gU1).

Dos cinco dialelos, neste trabalho foram analisados dois dialelos com
marcadores microssatélites: (G2 x gu6 e gG6 e gU3), assim um total de 40
genitores. Os codigos estdo de acordo com (MURO_ABAD, 2000).

2.2. Extracao de DNA total

Foram coletadas folhas sadias, acondicionadas em isopor com gelo ou
desidratadas em estufa ventilada; a temperatura de 42°C por 24 horas,
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embaladas em saco de papel e posteriormente enviadas ao Laboratério de
Genética Molecular de Microrganismos/BIOAGRO - UFV, para estocagem a - 10°
C e posterior extracdo de DNA total.

O DNA foi extraido de acordo com o meétodo descrito por DOYLE e
DOYLE (1990), com modificacbes: Cerca de 150 mg de folhas desidratadas
foram maceradas com nitrogénio liquido, até o tecido virar um p6 bem fino, sendo
este material transferido para um tubo Eppendorf, adicionando-se 650 uL de
tampéao de extracao (CTAB 2%; NaCl 1,4M; EDTA 20mM pH 8,0; Tris-HCI 1200mM
pH 8,0; PVP 1% e B-mercaptoetanol 1%) previamente aquecido a 65°C; a seguir
foi feita a incubacdo a 65°C por 30 minutos, adicionando-se um volume de
cloroférmio-alcool isoamilico (24:1), agitando levemente por 10 minutos e
centrifugando a 6.000g por 10 minutos. Apd0s, recolheu-se a fase aquosa fazendo
nova extracdo com cloroférmio-alcool isoamilico e seguido de nova centrifugacao.
A fase aquosa adicionou-se um volume de isopropanol, incubando a -20°C por
duas horas. O material foi centrifugado a 6.000g por 30 minutos e o sedimento
lavado com etanol 70%, secado a vacuo e ressuspendido em 50uL de TE (Tris-
HCI 10 mM pH 8,0 e EDTA 1 mM pH 8,0), contendo 10 ug de RNAse, sendo em
seguida os tubos incubados a 37°C por 30 minutos.

A guantidade de DNA foi determinada comparando-se com preparacdes
de DNA de quantidade conhecida, por eletroforese em gel de agarose 0,8% e
evidenciado com brometo de etidio na concentragdo de 0,2 pug/mL. O gel foi
analisado sob luz ultravioleta e sua imagem digitalizada utilizando sistema de

video Eagleye™ (Stratagene®).

2.3. Condicdes de amplificacdo microssatélites

As reacdes de amplificacdo foram feitas em um volume total de 15 pL,
contendo Tris-HCI 10mM pH 8,0; KCI 50 mM; MgCl, 2,5 mM; 0,1 mM de cada um
dos deoxinucleotideos ( dATP, dCTP, dGTP e dTTP ); 0,5 uM do
oligonucleotideo; 25 ng de DNA e 1 unidade de Taq polimerase (BRONDANI et
al., 1998).

As amplificacdes ocorreram em um termociclador PTC-100 MJ Research,

Inc. Um programa anterior a amplificacdo foi executado, consistindo de uma etapa
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inicial de 94°C a 30 segundos para desnaturacdo, 65°C a 1 minuto para
anelamento e 72°C a 1 minuto para extensdo. Até a temperatura de 55°C a
temperatura inicial de 65°C foi decrescendo 1°C a cada ciclo. Apds este programa
a amplificacdo dos locos microssatélites foi feita em 40 ciclos, com a
desnaturacdo de 30 segundos a 94°C, o anelamento de 1 minuto a 55°C, e
extensdo de 1 minuto a 72°C. Ap6s 40 ciclos e 7 minutos a 72°C, a temperatura
foi reduzida para 4°C, mantendo-se nesta até que as amostras fossem retiradas.
O DNA amplificado foi analisado em gel de agarose 2,5%, em uma cuba
horizontal com uma corrente de 35 miliamperes. Apos a eletroforese os geéis
foram analisados em um transiluminador de luz ultravioleta e sua imagem

digitalizada utilizando sistema de video Eagleye™ (Stratagene®).

2.4. Andalise de dados

As fotografias foram analisadas codificando-se 1 para presenca e 0 para
auséncia de uma determinada banda (fragmento de DNA), para as diferentes
amostras. A presencga ou auséncia de uma determinada banda (mesmo tamanho)
em gendtipos comparados caracteriza similaridade e a presenca em um e a
auséncia em outro, dissimilaridade. Para os marcadores RAPD, a matriz de
dissimilarida foi obtida pelo complemento aritimético do indice de Jaccard
(JACCARD, 1908), segundo a expressao:

diy =1-S;’ x 100

em que,

dii, é a Distancia Genética entre os genotiposie i’
Si, € o Indice de Similaridade de Jaccard, onde:

. a
Si=—— sendo,

a+b+c
a : numero de bandas presentes nos dois genoétipos analisados;

b : nimero de bandas polimérficas presentes apenas no genotipo i;

¢ : numero de bandas polimérficas presentes apenas no genotipo i'.
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Para os marcadores microssatélites, quando havia genétipos em
homozigose para um determinado fragmento, considerou-se uma nova linha na
matriz de dados binarios; deste modo dois genoétipos homozigotos para 0 mesmo
loco possuem duas semelhancas e dois genotipos, um homozigoto e o outro
heterozigoto, possuem uma semelhanca e duas dissemelhancas. Deste modo foi
utilizado o indice de Jaccard.

A heterozigose percentual por oligonucleotideo (Hp) e a heterozigose

média (Hm) foram calculadas conforme descrito:

Hp(%) = n° de gendtipos em heterozigose
Total de gendtipos amplificados

Hm(%) = > Hp
Total de locos analisados

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram analisados 17 locos microssatélites (Quadro 1) para os 2 dialelos,
constituidos de 20 genitores de cada espécie (E. grandis e E. urophylla). Um total
de setenta e cinco (75) alelos foram revelados por estes locos. O numero de
alelos variou entre 3 e 7 por loco, com uma média de 4,41 formas alélicas. O valor
percentual minimo de heterozigose foi de 8,82% para o loco EMBRA 10, e o valor
maximo de 42,86% para o loco EMBRA 18. O valor de heterozigose média para a
populacao dos 40 genitores foi de 26,14%.

As andlises revelaram que em alguns locos microssatélites como o
EMBRA 8 prevalecem formas alélicas especificas para cada espécie de eucalipto
e outros locos como EMBRA 19 compartilham alelos em ambas as espécies
(Figura 1A e 1B).

ROCHA et al. (2002), ao analisarem 15 clones hibridos de Eucalyptus
grandis e E. urophylla, com 16 locos SSR, sendo 14 destes os mesmos utilizados
neste trabalho, estimaram o valor de heterozigose média em 46% e o numero de
formas alélicas de 3 a 7. Considerando os 17 locos SSR analisados todos
apresentaram genotipos em heterozigose. Entretanto os valores de heterozigose
maxima por loco (42,86%) e média (26,14%) s&o baixos, mas o numero de alelos
por loco esta de acordo com aquele trabalho. Entretanto, BRONDANI et al (1998)

observaram valores de heterozigose média de 57% para 15 dos 20 locos
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microssatélites desenhados, e um namero de alelos de 9 a 26, com média de 16,3
alelos por loco, para um conjunto de 32 arvores de E. urophyla e E. grandis de um
banco de germoplasma.

O numero de formas alélicas varia em funcdo da populacdo analisada.
Apesar de haver duas espécies diferentes neste trabalho, a possibilidade de
hibridacdo natural entre elas permite o fluxo de genes entre elas e de outras
populacdes proximas. Diferentemente de acesos de um banco de germoplasma
ou populagdes naturais, materiais clonais representam em geral as etapas finais
de um ciclo ou programa de melhoramento. Deste modo, o baixo grau de
heterozigose em clones elites pode indicar a concentracdo de genes de poucas
familias utilizadas nos programas de melhoramento.

Apesar da menor heterozigose, percebe-se grande diferenca entre os
locos para acessar a variabilidade de genitores clonais em programas de
melhoramento, como mostra a Figura 2. Locos como EMBRA5 e EMBRA18 sao
altamente informativos considerando o numero de formas alélicas e o percentual
de heterozigose observado.

Com base nas analises por eletroforese da amplificacdo microssatélite
uma matriz de distancias genéticas foi gerada utilizando o complemento
aritimético de Jaccard. Os valores de distancia genética variaram de 10% entre 0s
gendtipos G234 e G204 a 100% entre G204 e G198, considerando os 40
genitores. A meédia geral de dissimilaridade foi de 64,62%.

A analise de agrupamento hierarquico UPGMA foi feita considerando os
40 genitores, e cada dialelo em separado. A analise de agrupamento geral (Figura
3) mostra dois grandes grupos, considerando como nivel de corte a distancia
genética de 67,5%. Cada grupo é formado predominantemente por uma espécie.
O primeiro grupo é constituido por genoétipos de E. urophylla, ocorrendo apenas a
insercdo de quatro genotipos de E. grandis (G224, G204, G234 e G198). O
segundo grupo é composto predominantemente por gendtipos da espécie E.

grandis, com a insercédo do genotipo U425.
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Quadro 1. Relacdo dos locos microssatélites amplificados, niamero de
alelos por locos, genétipos em heterozigose, total de gendétipos
analisados por loco, heterozigose percentual por loco e média

geral.
Gendétipos em Heterozigose
Oligonucleotideo No de Alelos heterozigose Percentual

EMBRA 1 5 8 21,05
EMBRA 2 5 15 37,50
EMBRA 3 4 5 13,51
EMBRA 4 5 12 31,58
EMBRA 5 7 17 42,50
EMBRA 6 4 12 35,29
EMBRA 7 4 5 25,00
EMBRA 8 4 7 17,50
EMBRA 9 3 3 10,00
EMBRA 10 4 3 8,82
EMBRA 11 3 10 26,32
EMBRA 13 4 11 28,95
EMBRA 14 5 8 22,86
EMBRA 15 3 3 21,43
EMBRA 17 6 11 35,48
EMBRA 18 5 12 42,86
EMBRA 19 4 7 20,00
Total 75 149

Média 5 9,93

Heterozigose percentual dos

clones 26,14
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Figura 1. Eletroforese em gel de agarose 2,7% da amplificacdo dos locos
microssatélites EMBRAS8 (A) e EMBRA19 (B) para 40 genitores de E.
grandis (1 — 10 e 11 — 20) e E. urophylla (11 — 20 e 31 a 40).
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Figura 2. Distribuicdo do percentual de heterozigose apresentado para os 17
locos microssatélites EMBRA, para 40 genitores de E. grandis e E.
urophylla.
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Figura 3. Dendrograma da analise de agrupamento hierarquica pelo método UPGMA, com base no complemento aritmético do

indice de Jaccard para marcadores microssatélites; de 40 genitores de E. grandis e E. urophylla.



A andlise de agrupamento considerando os 40 gendtipos indicou uma
variabilidade entre os genotipos utilizados para os cruzamentos. A separacao
em dois grupos de acordo com a espécie foi eficiente, somente com alguns
erros de alocacdo de 5 gendtipos. BRONDANI et al. (1998) e BRONDANI et al.
(2002) reportaram que os locos analisados e os oligonucleotideos desenhados
séo transferiveis entre espécies de Eucalyptus pertencentes a varias secc¢oes
do subgénero Symphyomyrtus. A possibilidade de compartilhamento de formas
alélicas entre as duas espécies e hibridacdo ocorrida em pomares de semente
e populacdes de melhoramento podem ser a causa da semelhanca entre os
genotipos de E. grandis e E. urophylla alocados em grupos diferentes.

Esses gendtipos pertencem a um programa de melhoramento em que
se realizou o cruzamento em dialelo parcial circulante dos genitores analisado
por MURO_ABAD (2000), que utilizou marcadores RAPD para estabelecimento
dos cruzamentos interespecificos. Utilizando marcadores RAPD observou-se
grande variabilidade e mistura entre os genétipos na analise de agrupamento.
Entretanto marcadores SRR foram mais eficientes para discriminacdo entre as
espécies do que marcadores RAPD (dados nao apresentados).

A andlise de agrupamento em separado de cada dialelo foi feita
utilizando o método UPGMA. O primeiro dialelo, entre os grupos gG2 x gu6
(Figura 4B), mostra dois grupos considerando a distancia de corte de 68%. O
primeiro grupo € formado essencialmente por genotipos de E. grandis com a
insercdo do gendtipo de E. urophylla U425. O segundo grupo é formado
somente por gendtipos de E. urophylla.

A andlise do segundo dialelo, entre os grupos gG6 x gU3 (Figura 5B),
também mostra claramente dois grupos, considerando como nivel de corte a
distancia genética de 60%. O primeiro grupo € constituido por gendétipos de E.
grandis. O segundo grupo constituido essencialmente por gendtipos de E.
urophylla, com a inser¢do do genoétipo G198. Considerando a distancia de 58%
trés grupos sdo formados, um de cada espécie e um terceiro composto

somente pelos gendtipos G198 e U102.
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Figura 4. Andlise de agrupamento hierarquico pelo método UPGMA de
genadtipos pertencentes ao dialelo parcial circulante gG2 x gU®6,
com base em dados obtidos por marcadores RAPD (A) e SSR (B).
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Figura 5. Andlise de agrupamento hierarquico pelo método UPGMA de
genotipos pertencentes ao dialelo parcial circulante gG6 x gU3,
com base em dados obtidos por marcadores RAPD (A) e SSR (B).
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Quando analisados em separado, marcadores SRR mostram-se muito
semelhantes aos marcadores RAPD. Houve uma separacdo em cada dialelo
de dois grandes grupos. Para o dialelo 1 (gG2 x gU6) o primeiro grupo esta
representado predominantemente por genotipos de E. grandis, com a insercao
do gendtipo U425. A separacdo em dois grupos esta de acordo com a
separacao utilizando marcadores RAPD por MURO_ABAD (2000). Entretanto a
disposi¢cédo dos gendtipos ndo € a mesma e ndo ha um grupo mais homogéneo
que outro como mostrado com os dados RAPD. O mesmo acontece com 0
dialelo 2 (gG6 x gU2); ocorre a separacdo por espécie mas nao ha uma
concordancia entre os dendrogramas de agrupamento.

Diferencas entre agrupamentos feitos com marcadores diferentes séo
comuns e foram reportados por DAVILA et al. (1998), que utilizaram
marcadores RAMP (Randon Amplified Microsatellite Polymorphic) e coeficiente
de parentesco (COP), para estudo de diversidade genética em Hordeum
vulgare spp., sendo que o agrupamento utilizando RAMP e COP néo foram
concordantes. ROCHA et al. (2002), utilizando este mesmo conjunto de
marcadores SSR e marcadores RAPD, em clones de eucaliptos, encontraram
poucas concordancias entre 0s agrupamentos com o0s dois tipos de
marcadores.

A andlise de agrupamento de Tocher dividiu os 40 gendtipos em 13
grupos, considerando a maior distancia entre os menores valores de 50%
(valor de 6 para a formacéo de grupos por Tocher). Os grupos formados nao
necessariamente sdo compostos por uma unica espécie, como mostra o
Quadro 2. O segundo grupo € o maior com 9 gendtipos, e 0s grupos 12 e 13

com somente 1 genotipo.
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Quadro 2. Analise de agrupamento por Tocher, de 40 genitores de e. grandis e

E. urophylla.
GRUPO INDIVIDUOS
<1> G234 G204 G226 G222 G224 G201
<2 > U113 U143 U458 U128 U125 u9s u20
ui29 uiz4
<3 > G190 G182 G237 G192 G223
<4 > G189 G191 G400
<5> U435 u7z U440
<6 > G273 G211
<7 > G198 ur7
<8 > G256 U450
<9 > U102 U428
< 10 > G213 U130
<11 > G270 U425
< 12 > U469
< 13 > ul1le

Para se estabelecer uma comparacéo entre os valores de distancia
obtidas com marcadores RAPD e SSR, foram estimados os coeficientes da
correlacdo de Pearson e de coincidéncia, entre os valores de dissimilaridade
obtidas com os dois tipos de marcadores. Para estas analises foram
consideradas as distancias dos 40 genotipos e as distancias de cada dialelo
separadamente como mostram os Quadros 3 e 4.

Para os valores de distancia entre os 40 gendtipos a correlacédo entre
os valores de dissimilaridade obtidos por marcadores RAPD e SSR foi de —
0,188, com valores de coincidéncia para os valores superiores igual a 7,9% e
de valores inferiores igual a 30,7%. Maiores valores de correlagdo foram
obtidos considerando os dialelos separadamente. Para o dialelo 1 (gG2 x gU6)
a correlacao entre RAPD e SSR foi de 0,4 com valores de coincidéncia superior
de 38,59% e inferior de 54,38%. Para o dialelo 2 (gG6 x gU3) a correlagéo
entre RAPD e SSR foi de 0,267, com coincidéncia de valores superiores de
33,3% e valores inferiores de 52,6%.

Neste trabalho os valores de correlacédo (considerando os 40 gendétipos
e cada dialelo) apesar de significativos foram muito baixos (Quadro 3). Os
valores de coincidéncia para medidas inferiores de dissimilaridade (Quadro 4)
também nao foram muito elevados. Somente para o coeficiente de coincidéncia

de valores inferiores entre as medidas de dissimilaridade para os dois dialelos,
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foram observados percentuais significativos (54,4 para o dialelo 1 e 52,6% para
o dialelo 2). Resultados semelhantes também foram observados por ROCHA et
al. (2002). A maior semelhanca entre os valores inferiores de dissimilaridade
indica que os gendtipos menos divergentes por RAPD também sdo os menos

divergentes por SSR.

Quadro 3. Correlacdo entre os valores de dissimilaridade obtidos por
marcadores RAPD e SSR, considerando todos os genoétipos ou
apenas aqueles que fazem parte dos dialelos 1 e 2.

Variaveis Var(X) Var(Y) Cov(X,Y) N.dados Correlacéo Probabilidade
RAPD x SSR 0,0231 0,0235 -0,0044 380 -0,188* 0,0319
G2xU6 RAPD
x G2xU6 SSR

0,0096 0,0197 0,0055 190 0,397* 0,0
G6xU3 RAPD
x G6xU3 SSR

0,0155 0,0122 0,0037 190 0,2674* 0,027

* Significativo a 5% de probabilidade, pelo teste t.

Quadro 4. Andlise de coincidéncia inferior e superior entre os valores de
dissimilaridade obtidos por marcadores RAPD e SSR,
considerando todos os genoétipos ou apenas aqueles que fazem
parte dos dialelos 1 e 2.

40 Genétipos

Tamanho da amostra: 114 (SUPERIORES)

RELACAO N.dados COINCIDENCIA(No) COINCIDENCIA(%)

RAPD x SSR 380 9 7,894%

Tamanho da amostra: 114 (INFERIORES)

RAPD x SSR 380 35 30,701%

Dialelo 1 e 2

Tamanho da amostra: 57 (SUPERIORES)

RELACAO N.dados COINCIDENCIA(No) COINCIDENCIA(%)
G2xU6 RAPD x G2xU6 SSR 190 22 38,60%
G6xU3 RAPD x G6xU3 SSR 190 19 33,33%

Tamanho da amostra: 57 (INFERIORES)

G2xU6 RAPD x G2xU6 SSR 190 31 54,38%
G6xU3 RAPD x G6xU3 SSR 190 30 52,63%
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4. CONCLUSOES

A analise por marcadores SSR de genitores de E. grandis e E.
urophylla, foi satisfatéria, permitindo a discriminacédo das duas espécies.

Os grupo de genitores utilizados para cruzamento em dialelo parcial
circulante sdo divergentes considerando marcadores microssatélites.

Apesar da baixa correlacdo entre medidas de dissimilaridade por
RAPD e SSR, os dendrogramas de agrupamento para os dois tipos de

marcadores separam com eficiéncia os dois grupos de genitores.
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CAPITULO 2

VARIABILIDADE GENETICA E SELECAO COMBINADA EM PROGENIES
DE MEIOS IRMAOS DE Eucalyptus spp. EM TRES AMBIENTES NA
REGIAO DA AMAZONIA BRASILEIRA.

1. INTRODUCAO

Uma das principais etapas de um programa de melhoramento genético
é a selecao de familias e gendétipos a serem recombinados para obtencédo da
proxima geracao, pois dessa selecdo depende o ganho genético. Os testes de
progénies sdo amplamente utilizados no Brasil devido ao seu baixo custo e as
informacOes possiveis de serem obtidas, como variancias fenotipica e
genotipica, herdabilidades, correlacbes entre caracteres e estimativas de
ganho por selecdo (WRIGHT, 1984; ALLARD, 1971; PIRES, 1996).

O ganho por selecdo esta diretamente relacionado a existéncia e a
magnitude de variabilidade na populacdo de melhoramento (FALCONER, 1987;
CRUZ e REGAZZI, 1994). A variabilidade genética € inerente a populagédo de
melhoramento e é quantificada pela estimativa de variancia genética aditiva
(FALCONER, 1987; FINS et al., 1992). O conhecimento deste e outros
parametros genéticos sdo necessarios para o estabelecimento dos métodos de
selecdo que sejam eficientes para obtencdo de ganhos e, principalmente,
manutencdo de uma base genética adequada.

Dentre as principais metodologias para estimacdo dos parametros
genéticos em testes de progénies destaca-se a andlise de variancia (ANOVA).
Com base na ANOVA ¢é possivel a obtencdo da estimativa dos componentes
de variancia genética aditiva e ndo aditiva, que podem ser aproveitadas em
programas de reproducdo sexuada e assexuada, respectivamente. Estes
componentes de variancia sdo convencionalmente obtidos pela decomposicéo
dos quadrados médios da ANOVA, com base nas suas esperancas
matematicas (SEARLE et al., 1992; CRUZ e REAGAZZI, 1994).
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Neste sentido, a existéncia de variabilidade € avaliada pelo teste de

nulidade do componente de variancia relativo ao valor genético da populacéo

(G;) pelo teste F na andlise de variancia. A variabilidade permite ao melhorista

efetuar a selecdo na populacao possibilitando alteracdo no valor de média para
a nova populacédo, ou seja ganho genético (NAMKOONG, 1979; ZOBEL e
TALBERT, 1984; CRUZ e REGAZZI, 1994). Estes ganhos dependem das
caracteristicas avaliadas e dos componentes genéticos a elas associadas e
ainda do método de selecdo adotado (FALCONER, 1987; VENKOVSKY e
BARRIGA, 1992).

Em geral, no melhoramento florestal as populacdes de melhoramento
sdo normalmente estruturadas em familias, avaliadas em testes de progénie
com informagdo dentro da parcela e de procedéncia, podendo ser de
polinizacdo aberta ou controlada. Dentre os varios tipos de selecdo para este
tipo de populacdo destaca-se a sele¢cdo combinada que tem permitido ganhos
superiores aos obtidos pela selegcdo convencional entre e dentro de familias
(PIRES, 1996). A selegcao combinada baseia-se no estabelecimento de um
indice para cada individuo, com base na comparacao entre o seu desempenho
considerando os varios fatores experimentais como parcela, bloco, populacéao.
Assim os coeficientes para este indice sdo estimados a partir dos valores dos
proprios individuos e seus parentes (MORAES, 1987; PIRES, 1996; CRUZ,
2001).

Os objetivos deste trabalho foram estimar os parametros genéticos e
ambientais de uma populacdo de melhoramento de E. pellita, em um teste de
progénie de meios irmédos em trés ambientes e identificar os melhores
individuos pela selecdo combinada univariada para as caracteristicas altura,

circunferéncia a altura do peito e volume por hectare.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1. Material Genético

Foram analisadas familias de meios irmaos de Eucalyptus pellita em
testes de progénies, implantado na regido do Jari em Monte Dourado — Par4,
aos 37 meses de idade. O experimento foi instalado em trés ambientes: LA1 —
latossolo amarelo alico, textura muito argilosa, relevo plano considerando 27
progénies; LU1 — Latossolo Una alico epidistrofico, A moderado, textura muito
argilosa, relevo plano considerando 30 progénies; e LA6 — Latossolo amarelo
alico, A moderado, textura média arenosa + areia quartzosa alica, ambos
relevo suave e ondulado considerando 29 progénies. O espacamento utilizado
foiode 3x3m.

Para a avaliacdo conjunta dos experimentos, foram consideradas

apenas 26 familias testadas que eram comuns aos trés ambientes.

2.2. Caracteres avaliados

As caracteristicas mensuradas em campo foram: altura total (ALT),
circunferéncia a altura do peito (CAP) e volume por hectare (VOL). A
caracteristica VOL foi obtida segundo a expressao:

- Para o solo LU1:

VOL(M?®) = exp(-10,822849 +1,95191Ln(DAP) + 1,212693Ln(ALT))
- Para o solo LAL:
VOL(M?®) = exp(-11346261+1,893271L.n(DAP) + 1,43383Ln(ALT))
- Para o solo LAG:

VOL(m?®) = exp(-10,866373 +1910444Ln(DAP) +1298395Ln(ALT))

Estas expressbes foram obtidas a partir de informacfes de cubagens
rigorosas em plantios de sementes e foram utilizadas para estimagao do
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volume individual, de modo que o volume por hectare foi obtido pelo produto do
volume individual pelo numero de plantas em um hectare:
VOL(m?%ha) = VOL(m®x1111(plantas)

Os testes de progénies foram dispostos no delineamento em blocos ao
acaso com 6 blocos e 5 plantas por parcela. Com base nos dados, foi feita a
andlise de variancia utilizando o programa GENES (CRUZ 2001), conforme
descrito por CRUZ e REGAZZI (1994).

2.3. Andlise de variancia e estimadores de parametros genéticos e
ambientais

O modelo estatistico utilizado foi:

Vil = 1+ gi + a + gay + blay + g

em que,

yij = observagéo da parcela ou repeti¢éo j, da progénie i no ambiente |;
u = média geral;

gi = efeito da progéniei (i=1, 2,..., g), gi~ NID (O, GZ);

a = efeito do ambiente | (1=1, 2, ..., a); a ~ NID (0, 2);

gay = efeito da interagdo gendtipo ambiente; ga; ~ NID (0, cza);

b/ay = efeito do bloco j do ambiente | (j = 1,2,..., b), b/a; ~ NID (0, &) €;

g = efeito do erro experimental, em que &j ~NID (0, c?).

O esquema de andlise da variancia e as esperancas matematicas dos
guadrados médios, sdo apresentados no Quadro 1.
Com base no modelo estatistico descrito acima foram testadas as

seguintes hipodteses:

Ho1 : cs =0, Testa a existéncia de variabilidade entre as familias;

Hoz : o2= 0, Testa a existéncia de diferencgas entre os ambientes;
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Hos : cs;a =0, Testa a existéncia de interacdo genotipo x ambiente.

Quadro 1 — Esquema da analise de variancia para analise conjunta de ensaios
em blocos ao acaso, considerando os varios ambientes.

F. V. G. L. Q. M. E(Q. M)
Blocos/ambientes a(b-1) QMB 6’ +go’

Progénies g-1 QMP Gi + bGZa + baG;
Ambiente a-1 QMA Gi + gcf) + bcéa + bgcj
Progenie x Ambiente (g-D@-1) QMPA Gi + bGza

Entre parcelas a(b-1)(g-1) QME 62

QMB = Quadrado médio de bloco;

QMP = Quadrado médio de progénies;

QMA = Quadrado médio de ambiente

QMPA = Quadrado médio da interagdo genotipo x ambiente
QME = Quadrado médio do residuo;

Também foi feita a analise de variancia em cada ambiente e, neste
caso, considerou-se as informacdes em nivel de planta, de forma que o modelo

estatistico utilizado foi:
Yik = p + g + b+ & + di

em que:

Yik = observagéo na planta k, da progénie i no bloco j;

u = média geral;

g = efeito da progénie i (i=1, 2,..., @), g ~NID (0, o});

b; = efeito do bloco j (j = 1,2,..., b), b ~ NID (0, &?); e

g; = efeito da variagdo entre parcelas, em que &;~NID (0, c2).

dix = efeito da variagéo entre plantas dentro de parcelas (k =1, 2, ..., n),
dix ~ NID (0, G3) .

O esquema de analise da variancia e as esperancas matematicas dos

quadrados médios sdo apresentados no Quadro 2.
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Quadro 2 — Esquema da analise de variancia para o delineamento em blocos
casualizados com informacao dentro da parcela.

F. V. G. L. Q. M. E (Q. M)
Blocos b-1 QMB 62 +no’ + gno’
Progénies g-1 QMP G’ +no’ + bncz
Entre parcelas (b-1)(g-1) QME 6’ + no?’

Dentro de parcelas bg (n-1) QMD cj

QMB = Quadrado médio de bloco;
QMP = Quadrado médio de progénies;
QME = Quadrado médio do efeito ambiental entre parcelas;

QMD = Quadrado médio entre plantas dentro de parcelas;

Os estimadores dos parametros genéticos e ambientais foram:

a) Variancia fenotipica entre médias de familias:

& = QMP
bn
b) Variancia genotipica entre as médias das progénies:
~,_ QMP-QME _ 2
%~ bn = /40
em que:

G2 = € o estimador da variancia genética devida aos efeitos aditivos.

c) Variancia genotipica dentro de progénies:

Em que:
. L 3 1
Para Familias de meios irméos 0, = 2 e 0, = e

d) Variancia ambiental média:

-» _ QVE-QMD
e n

d) Variancia fenotipica entre plantas dentro de parcelas:

62 =QMD
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e) Variancia fenotipica entre plantas dentro do bloco:
&g, =6, + 6.+ 6
f) Variancia fenotipica entre plantas no experimento:

A2 A2 A2 | A2, A2
Gr =G, +G, + G, + 3G,

g) Herdabilidade em nivel de média de familias para selecdo entre

médias de familias de meios irmaos:

A2 ~2
h2 _ 09 _ %GA

m ™~ A2 T A2
Gf Gf

h) Herdabilidade em nivel de plantas individuais para selecdo entre

plantas dentro de familias:

~2
_ 3(5g

2
hy=—
G4

i) Herdabilidade em nivel de plantas individuais para selecdo entre

plantas dentro do bloco:

~2

h2 — 409
r ~2
Ok

j) Herdabilidade em nivel de plantas individuais para selecdo entre

plantas no experimento (Selecao Massal):

p A2
Fe

k) Coeficiente de variacdo genotipica:

1006
eV, = ¢
YO

Y, = estimativa da média geral da caracteristica.
l) Coeficiente de variacao genotipico dentro

_ 1006,
C:VQ(O‘) - 7

0

m) Coeficiente de variacdo ambiental:

CV, = 109(5e
Y

0
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n) Coeficiente de variacdo experimental comparavel ao obtido em

experimentos em blocos ao acaso em nivel de média de parcelas:

OMR
o _1001/ A

exp Y

0

0) Correlagdo intraclasse para a analise conjunta:

A

2
9
2 ~2
@aTO

p) Correlacdo intraclasse para a analise de cada ambiente:

6_2
p=,\2—g
62 +QMR

2.4. Selecao Combinada

O indice para sele¢cdo combinada foi estimado utilizando o programa
GENES (CRUZ 2001). Foram consideradas as caracteristicas CAP, ALT e
VOL.

A selecdo combinada baseia-se no estabelecimento de um indice a
partir do qual € obtido escore para cada individuo, para a caracteristica
considerada, cujos pesos que compdem o indice sao obtidos pela combinacéo
linear da informacéo do individuo e de seus aparentados. Neste caso a selecao

entre e dentro de familias foi feita com base no seguinte indice:
Gijk = bl(Yijk - V“) + bz(vi.. - 7)

sendo:

Gik = € o preditor do valor genético da k-ésima planta da i-ésima familia
no j-ésimo bloco;

Yix = valor fenotipico da planta ijk;

V_j_ = média da parcela a qual pertence a planta ijk;

Y, =média da familia i;
7 = média geral da populac¢éo;
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b,, b, = pesos obtidos de modo a maximizar a correlacdo entre o

indice (G) e o verdadeiro valor genético (H) dos individuos.

Neste caso, para obtencdo dos pesos do individuo e da familia no

indice, adota-se o modelo generalizado:

Gy =b,z, +b,z,

O vetor b é entdo estimado por:

b =P™"'G de modo que:7

o [bl} o [\7(21) Cé\f(zl,zz)} o [Cévg(zl,g)]

b, | V(z,) | Cov,(2,,0)

Em que:

Z, e z, sao os vetores dos desvios dos valores fenotipicos da planta em
relacdo a média da parcela e dos desvios da média da familia com a média
geral da populagéo.

b é o vetor dos estimadores dos coeficientes do indice (6l e 62)

P é a matriz de variancias e covariancias fenotipicas para os termos da
expressao do indice;

G é a matriz de covariancias entre os desvios e os valores genéticos
dos individuos que pode ser dada por:

Cov,(z,,9)=Cov(z,,G;) e Cov (z,,9)=Cov(z,,.G)

Neste caso tem-se;

a) Variancia de z; :

~ n-1.
V(z,) = TGE

b) Variancia de z; :

~ 2 ~2

V(z,) = 97_1(63 4O +EJ
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c) Covariancia entre z; e g:
R n-1 A
Cov(z1, g) = ——(1-0)6%
n
Em que 6 é o estimador da correlacdo genética entre plantas de uma
mesma parcela (para familias de meios irmaos 0 = 0,25).
d) Covariancia entre z, e g:

Cov(z,,9) = 321+ (bn—1)8]62
gbn

e) Coeficiente bs:

_COv@.0) _(1-8) .
V(Zl) S

>

1

f) Coeficiente by:

p, - COV220) |, 1+0) ).
© V(z,) nb | "

1

1N

Para experimentos em que o valor de “nb” é elevado, {1+ (1—;69)}
n

entdo o indice torna-se:

Gijk = hs(Yijk _Vij_) + hr?n(vl _7)

g) Variancia do indice de selecéo:

V() =62 =b'Pb

h) Variancia do valor genético verdadeiro ou agregado genotipico:

i) Covariancia entre o indice de selecao e o agregado genotipico:
Cov(HIl) =6, =b'Ga
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j) Coeficiente de correlacéo entre o indice e o agregado genotipico:

~ A2 ~
A (O _ G,__Gl
P = 55 T4 a2 T =

6,0, Gy Oy

H

h) Variancia do erro de predicéo:

~2 A2 A A2 A \A2

Ger =64 — Py = (1-p,)54

Este estimador corresponde a variacdo em H néo explicada por I.

2.6. Resposta com a selecao

Os ganhos com a selecao foram preditos considerando 0s percentuais
de 30% e 20% das plantas entre e dentro de familias, respectivamente, para

cada caracteristica para selecdo convencional e com base no indice.
O ganho com a selecdo direta entre e dentro de familias é obtido

conforme CRUZ (2001):
RS = (hDS) + (h’DS,,) em que:
RS é o ganho proporcionado com a selecéo entre e dentro de familias;
DS é o diferencial de selecdo com base nas médias das familias e;
DSwu é o diferencial de selecdo médio dentro das vérias parcelas das

familias selecionadas.
Assim, a resposta com a selecdo em porcentagem é:

RS% = FiY—Sloo

0

Em que:
VO € a média geral da populacéo para a caracteristica em estudo.

A resposta predita com base na selecao pelo indice combinado é:

RS, =DS,

E que:
DS, = diferencial de sele¢do para os valores genéticos preditos entre as

plantas selecionadas pelo indice combinado.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Interagdo genotipo x ambiente

Foi feita a analise de variancia considerando o modelo fatorial em
blocos ao acaso de 26 familias de meios irmaos de E. pellita avaliadas para os
trés ambientes. Os resultados referentes a andalise de variancia, coeficientes de
variacdo e os valores de média geral para as caracteristicas circunferéncia a
altura do peito (CAP), altura total (ALT) e volume/ha (VOL) analisados em trés

ambientes sdo apresentados no Quadro 3.
A andlise de variancia revelou variancia genética significativa (03 #0)

para as familias analisadas considerando as trés caracteristicas, pelo teste F

em nivel de 1% de probabilidade (Quadro 3). Considerando a hipétese testada

de nulidade sobre c;, pode-se inferir que a existéncia de variabilidade genética

na populacdo de melhoramento permite a obtencdo de ganho genético para
todas as caracteristicas pela aplicacéo de selecédo nesta populacéo.

A andlise de variancia indica diferenca significativa para os trés
ambientes, pelo teste F, em nivel de 1% de probabilidade, ou seja, ci #0,

entretanto para interagdo genotipo ambiente o teste F ndo foi significativo para
as trés caracteristicas.

Considerando a ANOVA conjunta para o0s trés ambientes, o0s
coeficientes de variagcdo podem ser considerados baixos (CAP e ALT) e médio
para VOL (Quadro 3), comparados com a literatura para as mesmas
caracteristicas (PIRES, 1996) para Eucalyptus ssp. De modo geral no
melhoramento de plantas, os valores de coeficientes de variagdo menores que
10 indicam boa precisdo na obtencdo dos dados. Observa-se que o valor de
CVexp para VOL € considerado elevado e pode ser explicado pelo fato dessa
variavel ser uma combinacao das caracteristicas CAP e ALT.
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Quadro 3 — Andlise de variancia de experimento fatorial em trés ambientes
para as caracteristica circunferéncia a altura do peito (CAP),
altura total (ALT) e volume total (VOL) em familias de meios
irmé&os de E. pellita avaliados aos 3 anos de idade na regido da
Amazonia Brasileira.

Fonte de Variacao G.L. CAP ALT VOL
Blocos/Ambiente 15 21,40 4,40 781,13
Progénie 25 65,19** 7,84** 1825,77**
Ambiente 2 2181,14** 363,01* 84327,09**
Progénie x Ambiente 50 16,42" 2,26 451,98
Residuo 375 13,94 1,74 406,68
Média 33,51 14,63 84,87
CVexp 11,14 9,01 23,76

Considerando as caracteristicas CAP, ALT e VOL, os menores valores
encontrados foram de 16,05 cm, 7,20 m e 9,58 m®ha, e os menores valores
foram de 44,85 cm, 20,00 m e 176,65 m®ha, respectivamente. Diferencas
dessa magnitude sdo esperadas para testes de progénies com elevada
segregacao. Para uma populacdo de 3 anos de idade os valores superiores
ndo sdo tdo baixos quando comparados aos valores de espécies como E.
urophylla, em testes de progénies na regidao do Jari. Neste caso apesar de
menores valores para ALT e CAP, o valor de VOL é maior, podendo estar
relacionado ao fator de forma da arvore (CANCIO?, 2003).

Comparando-se ainda com populacdes hibridas de E. grandis e E.
urophylla adaptadas a regido, os valores dessa populacdo de E. pellita sdo
baixos (dados ndo mostrados). Apesar destes aspectos comparativos, esta
espécie é importante fonte de resisténcia a doencas na regido amazonica,
principalmente para o patdgeno Cyllindrocladium pteridis, que afeta os plantios
comerciais causando desfolha em grandes propor¢cdes conforme relatado por
ALFENAS (2002).

O teste de significancia para a interacdo genotipo ambiente é feito pelo
quociente entre os valores de quadrados meédios da interacdo genotipo
ambiente (QMGA) e de residuo (QMR), independente de o modelo ser fixo,

aleatdério ou misto. Neste caso, a nao significancia pode indicar auséncia (ou

2 Comunicagéo pessoal — Jari Celulose S.A.
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baixa) de variacdo no desempenho dos genétipos considerando o0s trés
ambientes para as trés caracteristicas, uma vez que o teste para 0s ambientes
foi significativo. Outra causa da auséncia de interacdo genoétipo ambiente é a
presenca de um elevado efeito de correlacdo intra classe uma vez que os
valores para planta, assim como para a parcela (média do bloco para a familia),
variaram muito.

Os solos LA1, LUl e LA6, séo considerados 3 unidades de solos
distintas na regido do Jari, cuja fertiidade também estd associada as
caracteristicas fisicas destes solos, sendo o argiloso o mais fértil, o de textura
média argilosa com boa fertilidade e o de textura arenosa pobre em nutrientes.
Neste sentido, esperava-se variagdo quanto a adaptagdo das familias nos
diferentes tipos de solo, assim como vem ocorrendo para as populacdes de
melhoramento das espécies E. grandis e E. urophylla nesta regido. Entretanto,
a auséncia de interacdo indica que as familias superiores concentram de
maneira geral um pool génico que permite bom desempenho nos trés

ambientes.

As estimativas das variancias genética (65), da interacdo gendétipo
ambiente (&:,), variancia ambiental (62) e variancia residual (&7) séo

apresentadas no Quadro 4. Percebe-se que o efeito da interacdo gendétipo
ambiente € muito pequena comparando-se aos valores da variancia genética.
Entretanto o efeito da variacao residual € relativamente alto quando comparado
aos valores da variacao genética.

A capitalizacdo da interacdo gendtipo ambiente € interessante num
programa de melhoramento, com o objetivo de ter gendtipos melhores e mais
adaptados a cada ambiente, entretanto, programas de melhoramento
considerando varios ambientes; demandam grande custo, no sentido de testar
e selecionar matériais para cada unidade ambiental, ainda, considerando que
cada material tem exigéncias nutricionais e de manejo especificas. O
comportamento generalista de algumas familias de E. Pellita pode ser
importante quando da hibridacéo interespecifica, permitir maior capacidade de
adaptacdo desses hibridos a diferentes condi¢des edéficas.

Os valores de herdabilidade podem ser considerados elevados para as

trés caracteristicas (Quadro 4), e de acordo com a literatura para ensaios de
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familias de Eucalyptus ssp. de um modo geral (PIRES, 1996, MURO_ABAD,
2000, ALMEIDA et al., 2000). Esses valores indicam a possibilidade de ganho
com a selecdo para os trés ambientes. Um aspecto negativo para a populacéo
€ que apesar de uma elevada herdabilidade a relacdo entre o coeficiente de
variagao genético e o experimental (CVyg/CVe) € bem menor que 1 para as trés
caracteristicas, indicando que parte consideravel da variagdo existente entre as

progénies, observadas nas analises experimentais, ndo € de origem genética.

Quadro 4 — Estimativas dos parametros genéticos e ambientais de experimento
fatorial em trés ambientes:, variancia genética entre familias (62),

variancia da interacdo genotipo ambiente (Géa), variancia ambiental

(62) e variancia residual (62), herdabilidade média entre familias
(h?y), Correlacéo Intraclasse (p ), Coeficiente de variacdo genética
(CV,y), razéo entre o coeficiente de variagdo genética e coeficiente
de variagdo experimental (CVy/CVe) para as caracteristicas
circunferéncia a altura do peito (CAP), altura total (ALT) e
volume/ha (VOL), para E. pellita avaliadas aos 3 anos de idade na
regido da Amazonia Brasileira.

Estimativas de

Parametros CAP ALT VSIS
6, 2,709 0,310 76,321
6., 0,415 0,088 7,549
6’ 0,121 0,0248 4,717
62 13,942 1,7412 406,685
h? (média) 0,786 0,778 0,752
P 15,874 14,494 15,558
CVq 4,911 3,803 10,293
CV,4/CVe 0,441 0,422 0,433

3.2. Andlise de variancia para os trés ambientes

As analises de variancias em cada ambiente foram feitas com base no
delineamento em blocos casualizados com informacéo dentro da parcela. Com
excecdo da caracteristica altura (ALT) no ambiente LU1, para as demais

caracteristicas nos trés ambientes, o efeito de progénie foi significativo a 1% de
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probabilidade, pelo teste F. A existéncia de variagcdo estatisticamente
significativa entre progénies para uma determinada caracteristica em estudo,
indica a existéncia de variabilidade na populacdo amostrada, o que possibilita
ganho com a selecéo na geracao seguinte (Quadro 5).

A média geral para a caracteristica CAP nos trés ambientes variou
entre 28,94 a 35,95 cm, a ALT variou de 12,79 a 15,64m e o VOL entre 56,99 a
101,22 m®ha. Isto reflete a diferenca de fertilidade entre os ambientes
avaliados (Quadro 5).

Os valores de herdabilidade média (h%,) para os trés ambientes
variaram entre 0,23 no solo LUl a 0,71 no solo LA6 para ALT, para CAP a
herdabilidade média variou entre 0,48 a 0,71 para os solos LUl e LAG,
respectivamente. Para a caracteristica VOL a variagdo foi menor, sendo de
0,47 (LU1) a 0,68 (LAG6). Percebe-se que os maiores valores foram para o solo
arenoso de baixa fertilidade.

Quando se compara as trés caracteristicas o0 valor mais baixo de
herdabilidade para ALT, de um modo geral, esta de acordo com a literatura
(PIRES, 1996, ALMEIDA, 2000, MURO_ABAD, 2000), uma vez que existe uma
forte competicdo por luz a partir dos dois anos de idade, quando a floresta de
eucalipto inicia o processo de ciclagem de nutrientes, com perda das folhas
basais. Esperava-se maiores valores de herdabilidades para o solo de maior
fertilidade (LAl), entretanto, essa populacdo mostra maior variabilidade e
potencial de selecdo, assim como possibilidades de ganho, para o solo menos
fértil (LA6), porém, com menores valores de médias para as caracteristicas
analisadas.

Os valores de herdabilidade dentro de familias s&o baixos, entre 0,05 a
0,33, mas para testes de progénies de eucalipto tem se observado valores
semelhantes, uma vez que as plantas sofrem forte influéncia do ambiente de
forma competicional. Para populagcdes em estdgios mais avancados de
melhoramento ou outras culturas florestais isso pode nao ocorrer, por exemplo,
MAEDA et al. (2001) observaram valores de herdabilidade dentro de familia
para Virola surinamensis, variando de 0,77 a 0,90.

Os valores dos coeficientes de variacdo experimental (CV,) para as
variaveis CAP e VOL no ambiente LA1 ndo foram calculados, uma vez que os

valores da variancia ambiental, entre progénies, foi negativo (Quadro 6). A
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férmula de calculo do CV. considera a raiz quadrada da variancia ambiental
entre parcelas. Assim, ndo foi possivel estimar os valores da relacdo CVy/CVe.
Entretanto os valores de CVeyp, cOM base nos valores de média de parcela, ndo

Sao negativos, uma vez que a raiz quadrada € do QME.

Quadro 5 — Resultado da analise de variancia para os dados de circunferéncia
a altura do peito (CAP), altura total (ALT) e volume total (VOL) em
familias de meios irmaos de E. pellita avaliadas aos 3 anos de
idade em trés ambientes na regidao da Amazonia Brasileira.

Solo LA1
Fonte de Variacao G.L. CAP ALT VOL
Blocos 5 135,06 21,06 4597,93
Progénies 26 126,08** 24,66** 5304,58**
Entre parcelas 130 62,91 8,28 2043,53
Dentro de parcelas 648 74,97 7,59 2498,88
Média 35,95 15,64 101,22
CVexp 9,87 8,22 19,97

Solo LU1
Fonte de Variacao G.L. CAP ALT VOL
Blocos 5 140,30 34,78 6248,33
Progénies 29 154,90** 12,84 5392,40**
Entre parcelas 145 79,93 9,85 2854,52
Dentro de parcelas 720 59,97 5,38 2020,45
Média 35,30 15,33 95,21
CVexp 11,32 9,15 25,09

Solo LA6
Fonte de Variagao G.L. CAP ALT VOL
Blocos 5 106,38 10,78 1628,99
Progénies 28 238,74** 28,44 4076,51**
Entre parcelas 140 67,54 8,19 1273,88
Dentro de parcelas 696 63,44 6,08 1129,81
Média 28,94 12,79 56,99
CVexp 12,69 10,00 28,01

Para os trés ambientes e para as caracteristicas CAP e ALT, os valores
de CV, foram reduzidos, indicando boa conducdo dos experimentos em campo.

Entretanto, considerando o VOL, os valores de CV, podem ser considerados
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elevados, uma vez que nos trés ambientes ficaram acima de 20% (Quadro 5).
Os coeficientes de variagéo genético entre e dentro (CVy e CVy(q) ficaram entre
2,58 a 16,96% e 3,56 a 29,37%, indicando maior variacao dentro de familias de
ordem genética, e estando de acordo com resultados da literatura (PIRES,
1996; ALMEIDA, 2000; MURO_ABAD; 2000).

Para o solo LAL as razdes entre os coeficientes de variacdo genética e
experimental (CVy/CVe € CVy)/CVe) SO foram possiveis de serem obtidas para
a ALT, sendo superiores a 1. Como j& relatado em outros trabalhos
(MURO_ABAD, 2000; XAVIER et al., 1996) o componente de variancia residual
negativo pode indicar a existéncia de competicdo dentro de progénies. Neste
caso o0 solo com alta fertiidadade como LAl provoca um crescimento mais
pronunciado de plantas oriundas de mudas mais vigorosas ou que foram
beneficiadas, de certa forma, pelo ambiente nos estadios iniciais de
desenvolvimento, com uma expressdo mais pronunciada desta caracteristica,
como j& foi relatado por SAKAI e MUAKAIDE (1966), citados por XAVIER et al.
(1993). Outra causa deste tipo de variagdo é a falha de plantas dentro da
parcela, que pode ocasionar elevado crescimento da planta favorecida pela
auséncia da planta vizinha. Uma maneira de contornar o efeito competitivo
dentro de familia, € a utilizacdo de um fator de correcdo para as estimativas
das esperancas dos quadrados médios, considerando o coeficiente de

correlacdo intraclasse “p”, que neste caso afeta as estimativas da variancia
ambiental entre familia (62), mas ndo as estimativas da variancia genética

entre familia & (XAVIER et al. 1993).
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Quadro 6 — Estimativas dos parametros genéticos para os trés experimentos analisados: herdabilidade média entre familias (h%,),
herdabilidade dentro de familia (h%), coeficiente de variacdo genético entre parcelas (CVgene)), coeficiente de variagao
genético dentro (CVgen)), razéo entre os coeficentes de variagdo genético entre parcelas e o coeficiente de variacdo
experimental (CVgene)/CVexp),fazao entre os coeficentes de variagdo genético entre parcelas e o coeficiente de variagédo

experimental (CVgen@/CVexp), Varidncia genética entre familias (63), variancia genética dentro de familias (ééd),

variancia fenotipica dentro de familias (67) e variancia residual (62), para as caracteristicas circunferéncia a altura do
peito (CAP), altura total (ALT) e volume total (VOL), em progénies de meios irméos de E. pellita aos 3 anos de idade.

Solo LA1 Solo LU1 Solo LAG
Parametros genéticos CAP ALT VOL CAP ALT VOL CAP ALT VOL
h%m (média Familia) 0,501 0,6642 0,6148 0,484 0,2325 0,4706 0,7171 0,7118 0,6875
h?y (dentro Familia) 0,084 0,2158 0,1305 0,125 0,0555 0,1256 0,2698 0,3328 0,2481
CVyen (o) - 4,0365 4,7244 10,3002 4,4783 2,0581 9,6599 8,2516 6,4207 16,9601
CVyen ) 6,991 8,1829 17,8405 17,7567 3,5647 16,7314 14,2922 11,121 29,3757
CVgen(e)/TVexp - 1,9922 - 0,7912 0,3335 0,7121 2,6367 1,2639 1,8006
CVgen(@)/CVexp - 3,4506 - 1,3705 5777 1,2334 4,5669 2,1891 3,1188
6; 2,1056 0,54617 108,7014 | 2,498,895 0,099539 84,5961 5,70644 ,674801 93,4209
Gsd 6,3169 1,63851 326,1044 | 7,496,686 ,298617 253,7885 | 17,1193 2,0244 280,2629
Gi 74,9694  7,5941 2498,8826 59,979 5,3845 2020,4488 | 63,4432 6,0838 1129,8105
('\Si - - - 3,9915 0,89478 166,8144 | 0,820819 0,42245 28,8133




Para a populacéo em estudo, os valores de correlacéo fenotipica (rg) e
genotipica (rg) entre as caracteristicas nos trés ambientes foram elevados,
sendo rg igual a 1,0 para CAP e VOL nos ambiente LAl e LUL1 (Quadro 7). A
elevada correlacdo entre estas caracteristicas € esperada para espécies
florestais de modo geral, como relatado por PIRES (1996), ALMEIDA (2000)
entre outros. Elevados valores de correlagbes sao esperados, considerando-se
CAP e ALT as caracteristicas priméarias de crescimento com relacdo direta no

volume.

Quadro 7 — Estimativas de correlacdes fenotipicas (re) e genotipicas (rg) entre
as caracteristicas CAP, ALT e VOL para familias de meios irmaos
de E. pellita aos 3 anos de idade em 3 ambientes na Amazonia

Brasileira.
Solo LA1
Caracteristicas re re
CAP X ALT 0,79 0,88
CAP X VOL 0,96 1,00
ALT X VOL 0,76 0,76
Solo LU1
CAP X ALT 0,85 0,93
CAP X VOL 0,98 1,00
ALT X VOL 0,87 0,98
Solo LA6
CAP X ALT 0,96 0,97
CAP X VOL 0,96 0,97
ALT X VOL 0,93 0,96

3.3. Selecéao entre e dentro

Foi predito o ganho por selecdo entre familias com base na média de
familias e entre plantas dentro de cada familia selecionada, considerando um
percentual de 30% e 20% entre e dentro de familias. Assim 8 familias e uma
planta de cada familia foi selecionada em cada repeticdo. Nesse caso, como
sao 6 blocos, 48 plantas séo selecionadas no total.

A predicado do ganho por selecao entre e dentro foi feita para efeito de
comparacao com o resultado da selecdo combinada e avaliacdo da eficiéncia

da sele¢céo combinada.

60



Os ganhos com a selecao entre e dentro de familia sédo apresentados
no Quadro 8, para as trés caracteristicas (CAP, ALT e VOL) nos trés
ambientes. Como constatado anteriormente, os valores de herdabilidade entre
e dentro variaram paras as trés caracteristicas e para os trés ambientes,
possibilitando diferentes ganhos percentuais para cada ambiente (Quadro 8). A
variagdo entre ambientes considerando cada caracteristica pode ser
considerada elevada. O ambiente arenoso e mais pobre (LA6) foi o que
proporcionou maiores ganhos percentuais para as trés caracteristicas. 1sso
poder ser explicado pela elevada variacdo entre e dentro das familias,
representada pelos elevados valores de herdabilidades.

O maior ganho percentual foi observado para a caracteristica VOL,
que foi de 34,80%. Valores semelhantes sdo encontrados na literatura como de
PIRES (1996) que encontrou valor de ganho para volume de 35,11% e para
didmetro a altura do peito (DAP) e altura comercial de 12,25 e 5,55%,
respectivamente.

No Quadro 9 observa-se os valores de ganhos preditos com a selecao
convencional e a resposta correlacionada para as outras caracteristicas.
Percebe-se que a selecdo com base no VOL proporcionou valores de ganhos
preditos maiores que a selecdo com base na propria caracteristica. Isto &
explicado devido o volume ser uma combinacdo de CAP e ALT, de modo que
as familias selecionadas pelo volume devem ter valores elevados para ambas
as caracteristicas. A elevada variabilidade da caracteristica VOL e sua alta
correlacdo genética com as demais caracteristicas indicam que a selegcdo com
base nessa variavel ser4 mais eficiente e facilita o trabalho de sele¢éo para o
melhorista.
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Quadro 8 — Resposta predita com a selecédo convencional entre e dentro para
as familias de meios irmédos de E. pellita, para as caracteristicas
CAP, ALT, VOL, aos 3 anos de idade em trés ambientes na
Amazonia Brasileira.

LAl
Parametros DAP ALT VOL

1) Entre Familias
Média Geral 35,949 15,643 101,221
Média das Fam. Sel. 37,943 16,627 114,143
Diferencial de sele¢éo 1,994 0,984 12,922
herdabilidade (h?,) 0,501 0,664 0,615
Resposta a Sel 0,999 0,654 7,944
Resposta a Sel (%) 2,779 4,178 7,848
2) Dentro Familia
Diferencial de sele¢éo 7,675 2,024 60,831
herdabilidade (h?) 0,084 0,216 0,131
Resposta a Sel. 0,647 0,437 7,939
Resposta a Sel. (%) 1,799 2,792 7,843
Resposta Total a Sel 1,646 1,090 15,883
Resposta Total a Sel (%) 4,578 6,970 15,692
1) Entre Familias LU1
Média Geral 35,299 15,330 95,214
Média das Fam. Sel. 37,934 16,090 109,956
Diferencial de sele¢éo 2,635 0,760 14,742
herdabilidade (h’y) 0,484 0,232 0,471
Resposta a Sel 1,275 0,177 6,939
Resposta a Sel (%) 3,613 1,153 7,288
2) Dentro Familia
Diferencial de sele¢éo 7,764 1,714 56,190
herdabilidade (h?) 0,125 0,055 0,126
Resposta a Sel. 0,970 0,095 7,058
Resposta a Sel. (%) 2,749 0,620 7,413
Resposta Total a Sel 2,246 0,272 13,997
Resposta Total a Sel (%) 6,362 1,773 14,700
1) Entre Familias LAG
Média Geral 28,950 12,794 56,989
Média das Fam. Sel. 32,066 13,800 70,216
Diferencial de sele¢éo 3,116 1,006 13,227
herdabilidade (h?y) 0,717 0,712 0,688
Resposta a Sel 2,234 0,716 9,094
Resposta a Sel (%) 7,719 5,600 15,957
2) Dentro Familia
Diferencial de selegéo 7,186 1,9308 43,310
herdabilidade (h?) 0,270 0,3328 0,248
Resposta a Sel. 1,939 0,6425 10,744
Resposta a Sel. (%) 6,698 5,0218 18,852
Resposta Total a Sel 4,174 1,3589 19,838
Resposta Total a Sel (%) 14,417 10,6217 34,810
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Quadro 9 — Resposta correlacionada em ganho percentual (GS%) para as
caracteristicas selecionadas CAP, ALT e VOL, para as familias de
meios irmaos de E. pellita aos 3 anos de idade em trés ambientes
na Amazonia Brasileira.

Solo LA1
Selecéo CAP ALT VOL
CAP 4,578* 4,551 11,779
ALT 5,058 6,970* 11,607
VOL 6,200 5,497 15,692*
Solo LU1
Selecédo CAP ALT VOL
CAP 6,362* 2,732 13,917
ALT 3,605 1,773* 8,151
VOL 7,127 3,163 14,700
Solo LA6
Selecao CAP ALT VOL
CAP 14,416* 10,926 28,843
ALT 13,296 10,621* 27,000
VOL 16,484 12,681 34,810*

* Valor predito para selegcdo com base na prépria caracteristica.

3.4. Selecdo combinada univariada

Os valores genéticos preditos pelo indice combinado sdo apresentados
no Quadro 1 — ANEXO.

As estimativas das variancias e covariancias dos parametros
associados ao indice (Gjx), sdo apresentadas no Quadro 10, para as trés
caracteristicas, nos trés diferentes ambientes. Os maiores valores de variancia
foram encontrados no ambiente A, para as trés caracteristicas para Z;. A
variancia de Z; e Z, expressam a variacdo dos valores dos desvios da média
da planta em relacdo a média da parcela e da média da familia em relacéo a
média geral, respectivamente. Neste caso, € de se esperar maiores valores de

variancia atribuidos a primeira parte da expressao do indice.
A variancia de Z; depende exclusivamente de & que foi maior para o

solo argiloso (LA1). Para Z, os maiores valores encontrados foram no ambiente

LAG6. Pela analise de variancia, os maiores valores de estimativas de variancias

genéticas entre e dentro (6; e c‘sgd) foram encontrados para o solo LAG.
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De maneira geral, maiores variacbes foram observadas dentro de
familia de ordem ndo genética para o ambiente argiloso (LA1l) e maiores de
ordem genética para o solo arenoso (LAG)

Quadro 10 — Estimativas dos parametros associados as expressdes dos
coeficientes de ponderacdo do indice de sele¢cdo combinada:
variancia dos desvios do valor fenotipico da planta com a média
da parcela (V(Z1)) e média de familia com a média geral da
populacdo (V(Z,)), covariancia entre o valor genético g e 0s
desvios Z; e Z, (Cov(Z1,9) e Cov(Z2,9)), para familias de meios
irmaos de E. pellita aos 3 anos de idade em trés ambientes na
Amazonia Brasileira.

Solo LAl
Parametros CAP ALT VOL
Variancia - V(Z,) 59,975 6,075 1999,106
Variancia - V(Z,) 4,047 0,792 170,270
Covariancia - Cov(Z4,9) 5,053 1,311 260,883
Covariancia - Cov(Z,,9) 2,230 0,578 115,143
Solo LU1
Variancia - V(Z;) 47,983 4,308 1616,359
Variancia - V(Z,) 4,991 0,4139 173,755
Covariancia — Cov(Z,9) 5,997 0,239 203,031
Covariancia - Cov(Z,,9) 2,657 0,106 89,9539
Solo LA6
Variancia - V(Z1) = 50,755 4,867 903,848
Variancia - V(Z2) = 7,684 0,915 131,198
Covariancia - Cov(Z1,9) = 13,695 1,619 224,210
Covariancia - Cov(Z2,9) = 6,061 0,717 99,220

Assim como para os valores de variancia e covariancia entre o0s
desvios e o valor genotipico, os valores de variancia do indice (&) foram

maiores para 0 solo arenoso LA6. Este tipo de comportamento, quando
comparando-se valores de variancia entre os diferentes ambientes e
considerando os valores de herdabilidade em nivel de média de familia e
dentro de familia, expressa claramente a possibilidade de maiores ganhos com
uma pressdo de selecdo maior dentro de familia, como ja observado pela

selecéo convencional.
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Quadro 11 — Estimativas das variancias do indice (G7), genética total

(62 +62,), coeficientes b, e b, e razdo (b,/b,) para as
caracteristica CAP, ALT e VOL, para familias de meios irmaos
de E. pellita aos 3 anos de idade em trés ambientes na
Amazonia Brasileira.

Solo LA1
Paranetros CAP ALT VOL
Variancia do indice - b'Pb = 1,65 0,70 111,91
Variancia Genética Total = 8,42 2,18 434,81
Correlacéo entre Agregado e o indice = 0,44 0,57 0,51
COEFICIENTE b, 0,08 0,22 0,13
COEFICIENTE b, 0,55 0,73 0,68
b, /b, 6,54 3,39 5,18

Solo LU1
Variancia do indice - b'Pb = 2,16 0,04 72,07
Variancia Genética Total = 9,99 0,40 338,38
Correlacéo entre Agregado e o indice = 0,46 0,32 0,46
COEFICIENTE b, 0,12 0,06 0,12
COEFICIENTE b, 0,53 0,26 0,52
b, /b, 4,26 4,61 4,12

Solo LAG
Variancia do indice - b'Pb = 8,48 1,10 130,65
Variancia Genética Total = 22,83 2,70 373,68
Correlacéo entre Agregado e o indice = 0,61 0,64 0,59
COEFICIENTE b, 0,27 0,33 0,25
COEFICIENTE b, 0,79 0,78 0,76
b, /b, 2,92 2,35 3,05

PIRES (1996) e BUENO FILHO (1992) comparam a pressao efetuada
dentro de familia pela razdo entre os coeficientes de regressdo obtido por
q, = 61/62, onde a medida que aumenta a herdabilidade dentro (h3) aumenta

0 peso a ser dado ao individuo em relacéo ao da familia a que pertence. Para
estes casos, um indice alternativo proposto por PIRES (1996), tem melhores
resultados que o original uma vez que na primeira parte da equacao,
considera-se os desvios dos valores fenotipicos em relacdo a média de bloco
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(Z, =Y, —Y,), assim menores pesos sdo dados a parcela, e assume-se que

os valores de média de bloco sdo mais confidveis uma vez que variam menos,
e que os valores da parcela séo fortemente influenciados pelo ambiente como
ressaltado por WHITE e HODGE (1989).

Para os ambientes argilosos (LA1 e LU1) maiores pesos sdo dados a
familia, uma vez que os valores para 0s regressores do segundo termo da
equacao forma de 3,38 a 6,54 vezes maiores que o0s valores para 0S
regressores do primeiro termo da equacdo (peso dado ao individuo), para CAP,
ALT e VOL nesses dois ambientes. Para o solo arenoso os pesos dados a
familia sdo menores que os dados para os outro dois tipos de solo, apesar de
serem ainda maiores que os dados para o individuo, variando de 2,35 a 3,05.

Os resultados para a resposta a selecdo combinada para as trés
caracteristicas e trés ambientes sao apresentados no Quadro 12, podendo ser
verificados ganhos positivos para todas as caracteristicas. Considerando que
as intensidades de selecdo foram as mesmas aplicadas para a selecéo
convencional entre e dentro, foi entdo calculada a eficiéncia da selecéo
combinada considerando esta selecdo como referéncia (Quadro 12). Como era
de se esperar, de acordo com os valores de variancia e herdabilidades, os
maiores ganhos percentuais foram para o solo arenoso LA6, para as trés
caracteristicas.

Os valores da eficiéncia da selecdo combinada para as trés
caracteristicas e nos trés ambientes ficaram sempre acima de um (1),
evidenciando a superioridade do método sobre a selecdo convencional. Outro
parametro de confiabilidade é a correlacdo entre o indice e o agregado
genotipico, que neste caso ficou muito proximo de 0,50, variando entre 0,31 e
0,63. Novamente os maiores valores de correlacdo entre o indice e agregado
genotipico foram para o solo arenoso LA6 (Quadro 11).

Apesar da alta variabilidade e maior possibilidade de ganho no solo
arenoso LAG, a coincidéncia entre os selecionados para os trés ambientes é de
50% entre o ambiente LAl e LU1 e de 25% entre os ambientes LAl e LAG, e
LUl e LAG; além disso, quanto ao ranqueamento das familias, a coincidéncia
para os ranqueados € de 12,5% entre os ambientes LAl e LU1 e 0% entre os a
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ambientes LAl e LAG, e LU1 e LAG; assim, optou-se pela selecdo em cada
ambiente, para maximizar o ganho por ambiente.

Outro aspecto € que apesar do ganho percentual maior no solo LA6, o
valor de média dos selecionados € maior para os ambientes LAl e LUl
(melhores ambientes).

Quadro 12 — Estimativas das respostas esperadas a selecdo combinada e
eficiéncia do indice em relacdo a selecdo entre e dentro para as
caracteristicas CAP, ALT e VOL para familias de meios irméos
aos 3 anos de idade em trés ambientes na Amazonia Brasileira.

Solo Lal
CAP ALT VOL
GANHO DE SELECAO 2,290 1,335 21,662
GANHO DE SELECAO (%) 6,369 8,532 21,400
EFICIENCIA SEL. COMBINADA/ SEL. ENTRE e
DENTRO 1,391 1,224 1,364
Solo LU1
GANHO DE SELECAO 2,811 0,348 17,7279
GANHO DE SELECAO (%) 7,964 2,271 18,6189
EFICIENCIA SEL. COMBINADA/ SEL. ENTRE e
DENTRO 1,291 1,310 1,2666
Solo LA6
GANHO DE SELECAO 5,541 1,846 25,745
GANHO DE SELECAO (%) 19,141 14,430 45,176
EFICIENCIA SEL. COMBINADA/ SEL. ENTRE e
DENTRO 1,297 1,310 1,298
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4. CONCLUSOES

Com base nas analises realizadas evidenciaram-se 0s seguintes
resultados:

- Para todas as caracteristicas analisadas, nos trés ambientes
conhecidos, existe variabilidade genética tanto entre familias como dentro de
familias, sendo possivel a selecdo entre e dentro de familias e obtencdo de
ganho com a selecéo.

- Apesar da diferenca entre os trés ambientes ser significativa, a
interacdo gendtipo ambiente nao foi significativa, para as trés caracteristicas.

- Foi feita a selecdo em cada ambiente, uma vez que se objetiva a
maximizacdo do ganho em cada unidade de manejo para o programa de
melhoramento. O E. pellita € uma espécie a ser usada para introgressao de
resisténcia a manchas foliares; assim o interesse € em gendtipos com melhor
desempenho para cada ambiente e melhores combinacgdes entre os genaotipos
de cada ambiente e das outras espécies (E. grandis e E. urophylla) de cada
ambiente.

- A selecdo com base no indice Combinado foi superior & selecéo
convencional entre e dentro, para as trés caracteristicas e nos trés ambientes,
onde maiores ganhos percentuais foram obtidos no solo arenoso LA6, sendo
uma estratégia eficiente para a selecdo de gendtipos em programas de
melhoramento de Eucalyptus ssp. possibilitando ganhos elevados pela

ponderacédo do valor genético de cada individuo e de seus aparentados.
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CAPITULO Il

OBTENCAO DA MELHOR PREDICAO LINEAR NAO VIESADA (BLUP) E
ESTIMACAO DOS COMPONENTES DE VARIANCIA VIA MAXIMA
VEROSSIMILHANCA RESTRITA (REML) EM TESTE DE PROGENIES DE
Eucalyptus spp. EM TRES AMBIENTES NA REGIAO DA AMAZONIA
BRASILEIRA

1. INTRODUCAO

Os programas de melhoramento florestal para espécies de Eucalyptus
tém sido conduzidos de maneira a dar prioridade ao gendétipo e seu
desempenho isolado, uma vez que a facilidade de propagacéo vegetativa de
materiais dessas espécies facilita o aproveitamento de todo o valor genaotipico,
incluindo entdo os desvios devido a dominancia. A obtencdo de materiais
genéticos superiores dependem de combinacfes paternas que possibilitem o
aumento da frequéncia de alelos favoraveis ou por heterose manifestada a
partir da combinacéo de alelos diferentes (CRUZ e REGAZZI 1994).

Considerando o clone como produto comercial do programa de
melhoramento, os métodos que permitem estimar com maior precisdo o valor
genético de materiais hibridos e dos pais envolvidos na obtencdo desse
material desempenham papel fundamental (RESENDE e FERNANDES, 1999).
A utilizacdo de modelos mistos para espécies perenes como café (RESENDE
et al. 2001) e principalmente eucalipto (RESENDE e BERTOLUCCI, 1995,
RESENDE e FERNANDES 1999) para se obter os estimadores (BLUE) e
preditores (BLUP) dos valores genéticos, em substituicio aos modelos de
analise de variancia, tem se destacado principalmente devido a possibilidade
de avaliacdo de experimentos desbalanceados das mais diversas formas. A
estimacdo do BLUE e a predicdo do BLUP considerando em separado os
efeitos fixos e aleatérios aproveita ainda a relacdo de parentesco entre os
genotipos analisados para predicdo do valor genético, utilizando uma matriz de
parentesco “A” (DUARTE e VENKOVSKY, 2001).
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A predicdo do BLUP presume o conhecimento dos verdadeiros valores
dos componentes de variancia; entretanto, como isso ndo € possivel, na
solucdo via Equagbes de Modelos Mistos tém sido utilizadas as estimativas
destes componentes. Neste caso, dentre os principais procedimentos para
estimacdo dos componentes de variancia, destaca-se 0 de Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML), proposto por PATTERSON e THOMPSON
(1971), descrito em LOPES et al. (1998).

Um aspecto importante nos programas de melhoramento € a
implantacdo dos testes experimentais de campo em varios ambientes, uma vez
que o valor fenotipico pode ser fortemente afetado pelo ambiente e ainda pela
interacdo genotipo x ambiente. Neste sentido, os métodos de selecdo
necessitam de preditores dos valores genéticos para cada gendétipo nos varios
ambientes analisados. RESENDE et al. (1999) utilizaram o modelo multivariado
para predicdo dos valores genéticos via BLUP, em presenca da interacao
gendtipo x ambiente. Neste modelo foram preditos os valores genéticos em
cada ambiente, sendo feita a selecéo por ambiente analisado.

Este trabalho teve por objetivo analisar um teste de progénie de meios
irmaos de E. pellita instalado em trés unidades de solos na regido da Amazoénia
Brasileira, utilizando modelos mistos para obtencédo do BLUP e procedimento
REML para obtencdo dos componentes de variancia, sendo os resultados da
selecdo comparado com a selecédo combinada.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Material genético

Foram analisadas familias de meios irmédos de Eucalyptus pellita em
testes de progénies, implantado na regido do Jari em Monte Dourado — Par4,
aos 37 meses de idade. O experimento foi instalado em trés ambientes: LA1 —
latossolo amarelo alico, textura muito argilosa, relevo plano considerando 27
progénies; LUl — Latossolo Una alico epidistrofico, A moderado, textura muito

argilosa, relevo plano considerando 30 progénies; e LA6 — Latossolo amarelo
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alico, A moderado, textura média arenosa + areia quartzosa alica, ambos
relevo suave e ondulado, considerando 29 progénies. O espacamento utilizado
foiode 3 x3 m.

Para a avaliacdo conjunta dos experimentos, foram consideradas

apenas 26 familias testadas que eram comuns aos trés ambientes.

2.2. Caracteres avaliados

As caracteristicas mensuradas em campo foram: altura total (ALT),
circunferéncia a altura do peito (CAP) e volume por hectare (VOL). A
caracteristica VOL foi obtida segundo a expressao:

- Para o solo LUL1:
VOL(M®) = exp(-10,822849 + 1,95191L.n(DAP) + 1,212693Ln(ALT))
- Para o solo LA1:
VOL(m®) = exp(-11,346261+1,893271Ln(DAP) + 143383Ln(ALT))
- Para o solo LAG:

VOL(m?®) = exp(-10,866373 +1910444Ln(DAP) +1298395Ln(ALT))

Estas expressfes foram obtidas a partir de informac6es de cubagens
rigorosas em plantios de sementes e foram utilizadas para estimacdo do
volume individual, de modo que o volume por hectare foi obtido pelo produto do
volume individual pelo numero de plantas em um hectare:

VOL(m*/ha) = VOL(m*)x1111(plantas)

Os testes de progénies foram dispostos no delineamento em blocos ao
acaso com 6 blocos e 5 plantas por parcela.

2.2. O Modelo estatistico

Foi considerado o seguinte modelo estatistico associado a avaliacédo
de p progénies em | ambientes em b blocos com n plantas por parcela, no
delineamento em blocos ao acaso para a avaliagdo conjunta dos experimentos

em trés tipos de solo:
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Yiu =u+ g ta +09q, + bn +g; + dijlk

em que:

yix = observacdo na planta k da progénie i, no ambiente j, no k-ésimo
bloco.

u = média geral, de efeito fixo, E(u) = p e E(u?) = p?

g; = efeito aleatério da progénie “i”, E(gi) = 0 e E(gi%) = cg;

a, = efeito fixo do local |, E(a) = aj e E(a?) = ¢/

ga; = efeito aleatorio da interacdo da progénie i com o local |. E(ga, )=
0eE(9aj) = og,;

b; é o efeito fixo do bloco ou repeticdo j dentro do local I, E(by) = by e
E(b}) =r;

&ijj € o efeito aleatério da parcela ij dentro do local I, E(gj) =0 e E(sif.,) =

diik € o efeito aleatorio do individuo k da porgénie i, no bloco j do local

l, E(dijk|) =0e E(dﬁlk) = 63.

Os componentes de variancia tem os seguintes significados:

03 variancia genética entre progénies;
cza variancia da interacdo progénies x locais;
o2 variancia entre parcelas;

o> variancia residual dentro de parcelas.

2.3. O modelo linear misto

O modelo estatistico matricial para andlise de dados de experimentos
em varios ambientes segundo Resende et al. (1999) é:

y=Xb+Za+Wc +Sf+¢
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em que:

y = vetor de dados;

X = matriz de incidéncia de efeitos fixos (blocos através dos locais);

b = vetor dos estimadores para os efeitos fixos de blocos;

Z = matriz de incidéncia para os efeitos aleatérios de valores genéticos
aditivos;

a = vetor dos valores genéticos considerados efeitos aleatorios;

W = matriz de incidéncia para os efeitos de parcelas;

C = vetor dos efeitos de parcela.

S = matriz de incidéncia para os efeitos de interacdo gendtipo X
ambiente;

f = vetor dos efeitos de interacdo gendtipo x ambiente.

¢ = vetor de erros aleatorios.

Para as andlises em cada ambiente separado foram utilizados os
modelos:

y,=Xb,+Za, +Wc, +¢,

y,=X,b,+Z,a,+W,C, +¢,

y,=Xb,+Z,a,+W,C, +¢,
2.4. As Equacdes de Modelos Mistos:

A partir do modelo matricial linear misto tem-se as EquacgOes de
Modelos Mistos como base para obtencéo das estimativas e das predicdes dos
efeitos fixos e aleatérios, respectivamente (RESENDE, 2000).

[ X' X X'Z X'W xs 1[p] [Xy]
ZX ZZ+A™, ZW zs |la| |zy
= , em que:
WX  WZ  WW+IA, WS [lg| [wy
| SX  §Z SW  SS+iA,|[f]| [SYy]
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)“'l = = — }\, = e
2 2! 2 2 27
h (O C G,
1-h*-c*-f* o
}\'3 = .|:2 2
Oy
2
c . o . .
h? = — —— -+ herdabilidade individual no sentido restrito no bloco
6,+t0,+0, +0y
em um dado local.
2
’ O - . . . ~
f*=— 5 5 > - coeficiente de determinacdo dos efeitos da interagao
6, +6,+0, +0,
genotipo x ambiente.
2 o, . 5 o :
c’ = : correlagéo devida ao ambiente comum da parcela.

2 2 2 2
o, +o,+0,, +0o,

2.5. Estimacao dos Componentes de Variancia e outros
parametros genéticos

No Melhor Preditor Linear N&o-viesado pressupfe-se serem
conhecidas as variancias e covariancias dos efeitos aleatorios, entretanto,
guando estas ndao sao conhecidas, os componentes a elas associados podem
ser estimadas empregando-se a metodologia de Méxima Verossimilhanca
Restrita (REML) (PATTERSON e THOMPSON, 1971) e utlizados para
obtencéo de preditores dos efeitos aleatorios e estimadores dos efeitos fixos.

Os estimadores iterativos dos componentes de variancia por REML via
algoritmo EM pelo software SELEGEN-REML/BLUP (REZENDE?, 2002) s&o:
si=[y'y-b Xy-a Zy-¢& W'y-f Syl/[N-r(x)]
6i=[a'A7"a+6itr (A7 C*?)/q
62=[C'C+&2tr C®]/n
6:, = [f'f+62tr C*]/g, em que:

tr : operador trago matricial.

¥ SELEGEN - Software para obtencdo do Melhor Preditor Linear N&o Viesado -EMBRAPA
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r(x) : posto da matriz X.
N, g, n e g : numero total de dados, nimero de individuos, nimero de parcelas

e numero de niveis no efeito da interacdo gendtipo x ambiente,

respectivamente.
1
o; = Zci

c??, c* e C** advém de:

Ch, C, C; C, ct c* c® c*
C—l_ CZl CZZ CZS CZ4 _ CZl CZZ C:Z3 CZ4
C31 C32 C33 C34 C31 CSZ CSS C34
C41 C42 C43 C44 C4l C42 C43 C44

A correlagcdo genética através dos locais é dada por:

~2

c ~ " "
p=——"——= Correlagdo genética aditiva entre o desempenho
G,+4%6,

a

dos individuos de um local para outro.

2.6. Tamanho efetivo populacional

Foi utilizada a formula conforme descrito por RESENDE e
BERTOLUCCI (1995), em que:
N - ANk
* k;+3+ (o} /k,)
k.= nimero médio de individuos selecionados por familia.

c,ff = variancia do numero de individuos selecionados por familia.

N: = nimero de familias selecionadas
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Interagdo genodtipo ambiente

Considerando a andlise dos trés ambientes no modelo completo

obteve-se as estimativas da variancia genética (63), variancia da interacao
gendtipo ambiente (&7,), variancia ambiental (&2), variancia residual (&?),

herdabilidade (hz(média)), correlacdo intraclasse (p), coeficiente de variagao

genotipico (CVg) e a razdo entre o coeficiente de variacdo genotipico e o
experimental, conforme o Quadro 1.

Os valores para a 6; tiveram pouca variagdo, para os trés ambientes

(LA1, LUl e LA6), sendo os valores sempre maiores para as estimativas
baseada na méxima verossimilhanca restrita (REML). Os valores da interacéo

Gga também tiveram baixa variagdo considerando os dois modelos. As

variacOes estdo associadas ao uso da informacao dentro de parcela, aliado ao
desbalanceamento para as estimativas obtidas pelo método REML, neste caso
especifico, as estimativas pela E(QM) foram superiores, e ainda em maior

magnitude para a variavel CAP.

O componente de variancia associado ao residuo (62) variou muito
para as duas metodologias, sendo os valores para 0 método REML muito
maiores que as estimativas obtidas pela E(QM). Entretanto 62 e p foram

semelhantes quando feitas as devidas correcbes para 0 niumero de plantas
(Quadro 1 - ** Valores corrigidos). Esse tipo de comportamento pode ser
explicado pelo desbalanceamento e no uso da informacgéo dentro da parcela o
que afeta também os valores de herdabilidades ao nivel de médias (h%.), onde
0os valores baseados nas estimativas de componentes de variancia pelo
método REML foram em geral superiores aos obtidos pela E(QM). Um modelo
de ANOVA fatorial considerando a informacgéo dentro de parcelas pode ser
testado, gerando estimativas de componentes de variancia mais precisos e

semelhantes aos observados para o método REML.
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Quadro 1 - Estimativas dos parametros genéticos e ambientais de experimento
estabelecido em trés ambientes: variancia genética entre progénies

(6;), variancia da interagdo genotipo ambiente (6;), variancia

ambiental (62), variancia residual (62), herdabilidade (h?media)),
correlacdo intraclasse (p), coeficiente de variacdo genotipico

(CVgen) € a razéo entre o coeficiente de variacdo genotipico e o
experimental, para as caracteristicas CAP, ALT e VOL, avaliadas
em progénies de meios irméos de E. pellita aos 3 anos de idade.

ALT CAP VOL

Estimativas de

parametros genéticos REML E(QM) REML E(QM) REML E(QM)
e ambientais
~2

G, 0,441 0,310+ 3,292  2,709* 89,311  76,321*
6:, 0,063 0,087 0,153 0,414 5464 7,550
G’ 0,146 0,024* 0,324  0,121* 9,848  4,717*

, 1,741* 13,942* 406,685*
Ce. 7,267 8,705 73,420 69,71  2086,694 2033,425*
h? (média) 0,891 77,811 0,903 78,615 0,896 75,244

16,305* 16,959* 15,558+
p 0,057 0,0372** 0,043 0,039* 0,041  0,036**
CVgen (M) 4558 3,9786 5450 50346 11,241 10,293
CVgen/CVexp () 0,246 0,441 0212 0,452 0,207 0,433

* Valores como obtidos pela ANOVA. ** Valores corrigidos para o numero de
plantas (n = 5). () os valores sdo obtidos conforme descrito por CRUZ 2001.

A tendéncia de as estimativas para componentes associados a efeitos
genéticos serem menores e efeitos de ambientes serem maiores por E(QM)
que pelo método REML também foram observados por FARIAS NETO e
RESENDE (2001) analisando uma populacédo de pupunheira (Bactris gasipaes)
guanto aos componentes de variancia e predicdo de valores genéticos por
REML/BLUP e comparando com as estimativas por E(QM). Entretanto, estes
autores encontraram valores mais divergentes entre as duas metodologias para
pupunheira que neste trabalho para E. pellita.

A interacdo genotipo ambiente pode ser testada pelo teste da Razao de
Verossimilhanca (LRT), do modelo completo e o modelo reduzido. Entretanto,

uma maneira simples e ndo paramétrica de avaliacdo da interacdo genotipo
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ambiente € a analise de coincidéncia para os valores genotipicos das variaveis
considerando os trés ambientes. Esta analise parece ser simplista, mas se
baseia no mesmo principio para deteccdo da interacdo, considerando o
desempenho dos genétipos nos ambientes dois a dois. Quanto maior a
diferenca no desempenho entre os genotipos para os diferentes ambientes
menores o0s valores de coincidéncia. Neste caso, a andlise de coincidéncia
indica uma baixa interacdo quando os valores de coincidéncia séo elevados e
uma alta interacéo quando os valores de coincidéncias diminuem.

A analise foi feita utilizando-se o programa GENES e pode ser
observada no Quadro 2.

Para as trés caracteristicas, considerando os trés tipos de solos, os
valores de coincidéncia superiores e inferiores ficaram sempre acima de 60%,
indicando, de um modo geral, um baixo efeito de interacdo genotipo ambiente
para as familias amostradas. A analise de variancia para os trés ambientes,
considerando os valores de média para bloco, também néo revelou interagédo
significativa para as trés variaveis pelo teste F em nivel de 5% de
probabilidade.

O maior valor de coincidéncia foi obtido entre os ambientes A e B e
para a variavel VOL, de 84,62% (superiores) e 0s menores entre 0s ambientes
LAl e LA6; e LUL e LAG6 (superiores e inferiores) também para VOL.

MATHESON e RAYMOND (1986), citados por PALUDZYSZYN_FILHO
et al. (2001), ndo consideram a significancia estatistica da interacdo genotipo
ambiente como um fator de importancia pratica. Para esta populacédo de E.
pellita, a ndo significancia da interagdo gendtipo ambiente indica tendéncia das
familias, mas o progresso genético potencial de cada ambiente deve ser
considerado, uma vez que a selecdo de gendtipos com desempenho mediano
para os valores genéticos aditivos para os trés tipos de solo implicam em baixo
progresso genético. Uma maneira de se contornar esse tipo de problema é
adotar estratégias que maximizem a recombinacdo de genoétipos para cad

ambiente e possibilite o intercambio do pool génico entre as trés populacoes.
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Quadro 2 - Analise de coincidéncia inferior e superior entre os valores
genotipicos para as variaveis CAP, ALT e VOL, para os solos LA1,
LU1 e LAG, avaliadas em progénies de meios irmaos de E. pellita
aos 3 anos de idade em trés ambientes na Amazonia Brasileira.

ALT
Tamanho da Amostra 13 Coincidéncias (%)
Ambientes N.dados Superiores Inferiores
LALl x LU1 27 69.23 76.92
LAl x LAG 27 69.23 69.23
LU1 x LA6 27 76.92 76.92
CAP
Tamanho da Amostra 13 Coincidéncias (%)
Ambientes N.dados Superiores Inferiores
LAl x LU1 27 76.92 76.92
LAl x LA6 27 69.23 69.23
LU1 x LA6 27 69.23 61.54
VOL
Tamanho da Amostra 13 Coincidéncias (%)
Ambientes N.dados Superiores  Inferiores
LAL1 x LUL 27 84.62 76.92
LAL1 x LA6 27 61.54 61.54
LUL x LA6 27 61.54 61.54

Recomenda-se neste caso a selecdo ambiente especifica, e
constituicdo de um unico pomar de recombinacdo com mudas enxertadas. Isto
nao implica perda na resposta para a geracdo segregante, uma vez que
cruzamentos dentro de cada populagéo serdo contemplados.

3.2. Andlise de dados para os trés ambientes

Foi feita a andlise por modelos mistos, considerando cada ambiente
separado, uma vez que o objetivo € a selecdo de gendtipos em cada ambiente,
considerando a interacdo entre 0 desempenho dos genoétipos e 0 ambiente um

fator importante para maximizacdo de ganhos e aumento da producdo. As

2
e

estimativas dos componentes de variancia 65, 62 e &5 foram obtidas

utilizando o procedimento EM-REML e entdo estimados os demais parametros
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genéticos como herdabilidades e correlacdes intraclasse, conforme mostrado
no Quadro 3.

Os valores de varidncia genética aditiva (G5) foram os que mais
variaram de acordo com o ambiente, seguido da variancia ambiental entre
parcelas (G?2). Para a caracteristica ALT, os valores de 62 foram 2,190, 0,595

e 3,054 para os solos LAl (argiloso), LUl (argilo-arenoso) e LA6 (arenoso),
respectivamente. Para a caracteristica CAP, os valores de &3 foram 5,879,
10,514 e 22,057 para os solos LAL, LU1 e LAG, respectivamente.

Os valores das estimativas dos componentes de variancia diferem,
considerando os dois modelos em questdo E(QM) e REML (dados né&o
mostrados), como era de se esperar e esta de acordo com o que tem sido
demonstrado por varios trabalhos (RESENDE et al. 1999, RESENDE et al.
2001, FARIAS NETO e RESENDE 2001).

Algumas estimativas de componentes de variancia séo obtidas pela
soma de outros componentes no modelo da ANOVA, como por exemplo a

variancia fenotipica (6?), em que s&o considerados os efeitos de bloco, para

obtencéo de sua estimativa. Considerando 6, os valores para a caracteristica
ALT séo 8,37, 6,54 e 7,19 para os solos LAL, LUl e LAG, respectivamente.
Para a caracteristica CAP os valores de &; s&o 77,60, 66,87 e 70,23 para os
solos LA1, LU1 e LAG6 respectivamente. E, finalmente, para VOL os valores das
estimativas obtidas pelo modelo da ANOVA sdo 2626,50, 2294,48 e 1254,49
para os solos LA1, LU1 e LAG, respectivamente.

As diferengas entre as estimativas obtidas pela ANOVA e REML séo

pequenas. Umas das causas desta diferencas poderia ser a consideracao do

componente de bloco associado aos valores de &2 da estimativa obtida pelo
modelo ANOVA, entretanto, as estimativas da variancia de bloco (6@) foram

muito baixas para esse modelo e todas as estimativas de o pelo método

REML foram superiores.
A utilizacdo de procedimento REML para estimacdo de componentes
de variancia é feita para dados desbalanceados, uma vez que para dados

balanceados as estimativas dos componentes de variancia obtidas por minimos
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quadrados (ANOVA) e REML sao iguais (SEARLE et al. 1992, RESENDE et al.
1996). Para experimentos de eucalipto, principalmente testes de progénie e/ou
procedéncias, a perda de informacdes de plantas e bloco sado esperadas.
Quando ocorre perda somente em nivel de planta, existem modelos para
estimacfes de componentes de variancia compativeis com os de REML;
entretanto, a perda de informacdes de bloco causa um viés muito grande
nestas estimativas e as hipoteses testadas pela ANOVA tornam-se mais
complexas utilizando-se modelos de blocos incompletos. Neste caso
consideram-se as estimativas dos componentes de variancia associados a
populacao base instalada nos trés ambientes com base no método da Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML) mais precisas, uma vez que este método é o
mais recomendado pela literatura para modelos desbalanceados.

Considerando os valores para herdabilidade em nivel de média, os
valores para o0 solo LA6 foram os maiores. Para o solo LA1 o maior valor
observado foi para a variavel ALT, ocorrendo o inverso para o solo LU1, onde
esta foi menor. Este tipo de comportamento também foi observado para os
valores de herdabilidade a partir das estimativas dos componentes de variancia
pela ANOVA. Considerando esta caracteristica o valor de 0,34 para h?;, no solo
LUl pode ser considerado baixo, uma vez que para os demais ambientes
valores acima de 0,5 foram obtidos. Diferentemente para a variavel CAP, o
menor valor de h?;, obtido foi de 0,36 no solo LAL.

Os baixos valores de c? indicam elevada variacdo entre os blocos ou
parcelas, o que pode ser contornado pelo aumento do nimero de repeticdes
e/ou diminuindo-se o numero de plantas por parcela, de maneira a
homogeneizar a variacdo entre blocos. Segundo RESENDE et al. (2001), as
estimativas de h? e ¢ sdo importantes para serem usadas para predicdo de
valores genotipicos e na avaliacdo sobre o uso correto de delineamento quanto
ao numero de repeticdes e de plantas por parcela.

O valor obtido para c? indica o mesmo problema detectado pela
ANOVA, guando do aparecimento de valores negativos de estimativas de
componentes de variancia. Problemas de acuracia, oriundos de competicdo
intraclasse em testes de progénies sdo comuns, sendo nesse caso fonte de
viés principalmente para selecdo massal, uma vez que os valores fenotipicos

individuais sofrem forte influéncia ambiental. O que tem sido feito em
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experimentos como os de testes de progénies € a diminuicdo de espacamento
e 0 aumento do numero de blocos, diminuindo as diferencas entre as
repeticdes e os valores de c®. Com estes cuidados evita-se a obtencdo de
componentes de variancia negativos para o modelo da ANOVA. Deste modo
uma das vantagens do procedimento REML para estimacédo dos componentes
de variancia é a de ndo se obterem componentes negativos, uma vez que
existe restricdo no espago paramétrico das solugbes (propriedade de néo
negatividade).

3.3. Sele¢cdo com base nos valores genéticos

Os valores da Melhor Predicdo Linear Nao Viesada foram obtidos
utilizando o programa SELEGEN e apresentados no Quadro 2 — APENDICE.
Considerando a caracteristica ALT o maior valor genético aditivo foi observado
para o solo LA6, sendo de 2,77m, seguido do solo LA1 (1,7m) e posteriormente
o solo LUl (0,64m). Isso ocorre porque a caracteristica ALT foi a de menor
herdabilidade no solo de textura argilosa a média (LU1). Para a caracteristica
CAP o maior valor genético aditivo foi observado também para o solo LA6 (7,39
cm), seguido do solo LU1 (4,45 cm) e posteriormente do solo LAL1 (2,04 cm).
Neste caso também os valores de herdabilidade ou variancia seguem a mesma
ordem. Da mesma maneira para a caractetristica VOL observou-se a mesma
tendéncia da variavel CAP, nos solos LA6 (43,1 m®ha), LU1 (33,7 m®ha) e LAL
(23,8 m¥ha).

Para efeito de comparagdo com a selecdo combinada executada no
capitulo anterior foi utilizado o mesmo percentual de sele¢cdo para cada
ambiente. O Quadro 4 mostra uma comparacdo entre os valores de ganho
genético e tamanho efetivo de populacdo com base na selecdo combinada. De
um modo geral, a selecdo combinada prové maiores valores para Ne,
entretanto considerando o ganho genético menores valores sdo obtidos pela
selecéo com base nas plantas selecionadas pelo procedimento BLUP (GS%).
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Quadro 3 - Estimativas dos parametros genéticos para trés experimentos analisados: varidncia genética aditiva (65 ), variancia

ambiental entre parcelas (62), varidncia ambiental dentro de parcela (62 variancia fenotipica total (G¢), herdabilidade

dentro de familias (h%), herdabilidade média entre familias (h%,) e média geral para as caracteristicas CAP, ALT e
VOL, em teste de progénies de meios irmdos de E. pellita aos 3 anos de idade, avaliados em trés ambientes na
Amazonia Brasileira.

Solo LAl Solo LU1 Solo LAG6
Paramtreos genéticos ALT CAP VOL ALT CAP VOL ALT CAP VOL

A2

G4 0,548 1,470 79,646 0,149 2,629 94,001 0,764 5,514 95,163
S 2,190 5879 318,584 0,595 10,514 376,004 3,054 22,057 380,6508
5. 0,070 0,280 9,717 0,505 0,736 22,438 0,046 0,271  5,292817
SF 6,718 75,111 2411,699 6,107 64,099 2145,903 4,514 52,646 943,5229
Sf 8,978 81,270 2739,999 7,208 75,349 2544346 7,614 74,973 1329,467
h?4 0,244 0,072 0,116 0,083 0,140 0,148 0,401 0,294  0,286318
c? 0,008 0,003 0,004 0,070 0,010 0,009 0,006 0,004 0,003981
h%m 0,699 0,366 0,493 0,341 0,538 0,555 0,828 0,754 0,7464

Média geral 15,666 35,954 101,534 15,273 35,150 94,243 12,783 28,868 56,69785




Considerando o ganho predito como o diferencial de selecdo dos
valores genéticos dos genétipos selecionados (GS?) ou mesmo o ganho predito
por GS? ndo houve superioridade predominante por um método ou por outro
(S.C. ou BLUP). Apesar das pequenas diferencas entre os ganhos preditos
com base na SC e BLUP, quando na utilizacdo de dados desbalanceados,
deve se dar preferéncia para o uso de preditores mais precisos como BLUP,
como recomendado pela literatura de modo geral. Aléem da vantagem de
obtencéo de valores mais precisos, a predicdo do BLUP utiliza a informacao da
matriz de parentesco “A”.

Quando faz-se a comparacdo da selecdo combinada com a selegéo
baseada em BLUP, o numero de familias € muito semelhante (Figura 1), sendo
para a maioria das variaveis nos trés tipos de solos, 0 niumero de familias foi
superior na SC. Quando se compara o tamanho efetivo populacional, os
valores sdo geralmente superiores para BLUP (Quadro 4). Isso é explicado
porque na SC, apesar do maior numero de familias selecionadas, ocorreu
maior concentracao de gendtipos em algumas delas.

Vale ressaltar que a selecdo cabe ao melhorista; assim, pode-se optar
pela selecdo de um numero maior de familias com desempenho tdo bom
quanto as progénies indicadas pelos métodos de selecdo, a fim de se optar
pela manutencéo da variabilidade nas popula¢des de melhoramento.
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Quadro 4 — Estimativas dos ganhos genéticos preditos para 0s genotipos

selecionados utilizando metodologia BLUP e sele¢cdo combinada,
considerando duas férmulas: GS' (%) = DS.h%, (DS para os
valores fenotipicos) e GS? = DS (DS para os valores genéticos); e
tamanho efetivo da populacdo (Ne), para as caracteristicas CAP,
ALT e VOL em teste de progénies de meios irmaos de E. pellita
aos 3 anos de idade em trés ambientes na Amazonia Brasileira.

Solo LA1
Ganho Ne
GS' GS®
SC (%) BLUP(%) SC BLUP SC BLUP
CAP 14,22 11,63 2,29 1,44 10,48 13,14
ALT 12,59 14,04 1,33 1,19 16,50 14,35
VOL 46,58 39,85 21,66 14,9 10,17 12,91
Solo LU1
CAP 12,56 16,13 2,88 2,82 9,81 13,05
ALT 3,67 5,89 0,35 0,5 10,70 12,8
VOL 33,3 46,67 18,23 18,94 11,26 14,52
Solo LA6
CAP 27,3 24,41 5,38 5,04 11,67 12,99
ALT 18,2 30,13 1,79 1,97 13,22 13,95
VOL 80,2 90,46 25,74 25,7 12,25 14,79
14
124
104
84
64 mScC
mBLUP
4
2
0.4
LA1 LU1 LAG6 LAl LU1 LA6 LAl LU1 LA6
\ . J \ - 7 . J
v~ v ¥
CAP ALT VoL

Figura 1 — Numero de familias selecionadas pela Sele¢do combinada e BLUP,

para as caracteristicas CAP, ALT e VOL, nos solos LA1, LUl e LA6
em testes de progénies de meios irmaos de E. pellita aos 3 anos de
idade em 3 ambientes na Amazénia Brasileira.
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4. CONCLUSOES

Com base nos resultados apresentados podemos cocluir que:

- As analises dos experimentos em trés tipos de solos pelas equacdes
de modelos mistos (BLUP/REML) mostraram-se diferentes da analise conjunta
pelo método da ANOVA, devido ao uso da informacdo dentro da parcela e o
desbalanceamento dentro de familias.

- Com base nos valores genéticos para as familias testadas nos trés
experimento, os elevados valores de coincidéncias superiores e inferiores
indicam um baixo grau de interacdo genédtipo x ambiente assim como na
analise conjunta dos experimentos nos trés tipos de solo.

- Considerando os parametros genéticos obtidos para cada ambiente
separadamente, os resultados indicam possibilidades de ganho, considerando
os valores de herdabilidades apresentados para as trés caracteristicas,
entretanto, as diferencas nesses valores e a magnitude dos valores de médias
das caracteristicas para cada ambiente indicam ganhos diferenciados entre
eles. Deste modo a selecdo em cada ambiente € recomendada com a
finalidade de capitalizar essas diferencas.

- Nao houve clara diferenca entre os valores de ganhos preditos pela
selecéo combinada e a selecao pelo BLUP.

- Ambas, sele¢do combinada e BLUP conduziram a uma restricdo no
namero de familias selecionadas, havendo diminuicdo do tamanho efetivo da

populacdo (Ne) @ medida que se aumenta o ganho predito.
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APENDICE

QUADRO 1 — Relacdo dos 48 melhores individuos selecionados pela selegéo
combinada em cada ambiente com seus respectivos valores
fenotipicos (f ), genéticos (&) e o0 ganho com a selecéo para as
caracteristicas altura (ALT), circunferéncia a altura do peito
(CAP) e volume por hectare (VOL).

LA1 — latossolo amarelo alico, textura muito argilosa, relevo plano

CAP ALT VOL

Familia f g GS |Familia f g GS |Familia f g GS

23 48.4 3.479 3.479 23 19.6 1.928 1.928 23  223.633 33.030 33.030
23 49.5 3.287 3.383 3 20.7 1.673 1.800 23  185.359 32.024 32.527
23 46  3.277 3.347 9 20.1 1589 1.730 23 204.713 31.945 32.333
23 51.6 3.268 3.328 23 189 15741691 23  183.337 31.761 32.190
23 49.1 3.253 3.313 23 17.9 1561 1.665 23 217.889 31.603 32.073
23 50.8 3.218 3.297 3 19 1552 1.646 23 193.958 30.541 31.817
23 46.2 3.009 3.256 9 18.8 1533 1.630 10 329.378 30.012 31.559
23 49 2.929 3.215 9 17.7 1520 1.616 27 204.457 29.863 31.347
27 49.6 2.834 3.172 19 19.8 1520 1.606 23  196.358 28.747 31.058
23 40 2.771 3.132 23 17.7 1518 1.597 23  187.926 27.693 30.722
23 45.1 2.737 3.096 1 19.2 1492 1.587 23  168.894 27.270 30.408
23 46.5 2.719 3.065 23 20.1 1.441 1575 23 172.016 25.204 29.974
23 45 2.712 3.038 23 20.9 1.440 1565 23  169.183 25.201 29.607
23 45.5 2.590 3.006 9 18.1 1.438 1.556 23  125.188 24.172 29.219
23 42.8 2.527 2.974 23 18.2 1.423 1.547 23  157.407 23.297 28.824
23 44  2.464 2.942 18 19 1.409 1.538 23  145.763 22.868 28.452
23 41.4 2.409 2.911 8 19 1.367 1.528 23  145.019 22.771 28.118
23 43.025 2.382 2.881 23 19 1.367 1.519 23  145.386 21.728 27.763
10 615 2.347 2853 23 17.9 1.358 1.511 23  134.109 21.347 27.425
23 42  2.340 2.827 12 19.2 1.339 1.502 23  137.697 20.725 27.090
20 45 2.277 2.801 9 18.8 1.332 1494 23  131.787 20.320 26.768
23 39.5 2.265 2.777 19.1 1.326 1.486 27  213.345 20.074 26.463
23 41.6 2.262 2.754 3 19.6 1.319 1479 27  169.405 19.694 26.169
23 41 2.211 2.732 3 179 13151472 19 223.211 19.522 25.892
20 43.3 2.134 2.708 13 17 1.310 1.466 27 204.657 18.877 25.612
23 39.5 2.129 2.686 9 16.6 1.283 1.459 23  118.633 18.604 25.342
23 37.5 2.097 2.664 3 194 1.276 1.452 27  202.047 18.599 25.092
9 47.3 1.989 2.640 7 19.3 1.274 1.446 23  117.255 18.471 24.856
20 46.9 1.983 2.617 9 17.3 1.266 1.439 27 165.261 18.443 24.635
8
9
8

©

9 415 1.971 2.596 17.7 1.252 1433 27 163.450 18.207 24.420
27 51.4 1.931 2.574 17.2 1.244 1.427 9 179.004 17.869 24.209
20 46.5 1.883 2.553 20 1.242 1421 18 209.979 17.745 24.007
27 50.4 1.846 2531 13 16.6 1.224 1.415 10 161.473 17.741 23.817
26 445 1.830 2.510 5 18 1.221 1.410 3 201.291 17.725 23.638
27 46.5 1.827 2.491 1 17.9 1.212 1.404 27  195.292 17.718 23.469
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10
23
27

27
26

10
27
10
10
13

55
35.5
46.4
45.4
45.7
50.8
45.8
45.3
49
54
49
44.6
49.5

1.804 2.472
1.792 2.454
1.789 2.436
1.773 2.419
1.760 2.403
1.760 2.387
1.750 2.372
1.730 2.357
1.728 2.342
1.715 2.329
1.709 2.315
1.708 2.302
1.696 2.290

17.4
17.9
20.8
18.1
18
17.8
211
18.2
185

1.207
1.200
1.186
1.180
1.151
1.150
1.133
1.132
1.125
16.9 1.123
194 1.122
18.1 1.110
17.775 1.110

1.398
1.393
1.388
1.382
1.377
1.371
1.365
1.360
1.355
1.349
1.344
1.339
1.335

23
23
10
27
27

27

10

13

27

111.278
114.433
228.666
147.719
154.051
183.137
205.802
185.093
224.289
172.361
222.767
170.083
137.042

17.691
17.689
17.598
17.497
16.980
16.980
16.610
16.323
16.297
16.258
16.205
16.118
16.104

23.308
23.156
23.010
22.869
22.722
22.582
22.439
22.297
22.161
22.030
21.903
21.780
21.662

LU1 — Latossolo Una &lico epidistréfico, A moderado, textura muito argilosa,

relevo plano
CAP ALT VOL
Familia f g GS | Familia f g GS | Familia f g GS
26 53.5 4.38 4.38 26 19.5 0.52 0.52 26 246.73 31.24 31.24
26 51.7 4.16 4.27 1 19.1 049 0.5 26 209.14 26.52 28.88
26 50 3.94 4.16 1 18.9 0.47 0.49 26 209.98 26.04 27.93
26 485 3.94 411 1 18 0.42 047 26 216.06 25.56 27.34
26 51.4 3.75 4.03 26 17.7 0.42 0.46 1 225.05 25.38 26.95
21 53.9 3.56 3.96 1 16.2 0.41 0.45 21 251.71 24.84 26.59
1 519 356 3.9 15 19 0.41 045 26 178.85 24.72 26.33
26 46.9 3.55 3.86 1 178 04 044 26 179.88 22.26 25.82
26 455 3.49 3.82 12 183 04 044 26 156.49 21.86 25.38
26 47 3.2 3.75 1 15.6 0.38 0.43 15 229.18 20.48 24.89
26 425 3.12 3.7 15 19.1 0.38 0.43 26 169.91 19.76 24.42
26 41.6 3.07 3.65 15 17.9 0.38 0.42 26 134.64 19.17 23.98
26 426 3.02 3.6 23 17.9 0.38 0.42 15 193.88 18.99 23.6
23 46 29 3.55 15 18.6 0.38 0.42 23 166.5 18.93 23.27
26 36.1 2.88 3.5 1 17.2 0.38 0.41 26 150.02 18.51 22.95
26 36.1 2.88 3.46 1 155 0.37 041 26 127.75 18.25 22.66
26 36.1 2.88 3.43 12 17.7 0.37 0.41 15 189.5 17.93 22.38
26 36.1 288 34 1 169 0.36 041 26 98.94 1753 22.11
26 36.1 2.88 3.37 21 196 0.36 04 26 98.94 1753 21.87
26 415 2.88 3.35 1 169 0.36 04 26 98.94 17.53 21.65
26 40.6 2.88 3.33 3 20.2 0.35 04 26 98.94 1753 21.45
26 40.6 2.88 3.31 1 204 035 04 26 98.94 17.53 21.28
10 46.8 2.87 3.29 26 19 0.34 0.39 26 122.01 1753 21.11
15 495 2.84 3.27 26 18.5 0.34 0.39 26 122.01 17.53 20.96
26 39.3 2.79 3.25 1 16.6 0.34 0.39 26 13755 17.53 20.83
21 46 2.73 3.23 23 17.2 0.34 0.39 26 118.8 17.18 20.69
26 40 2.69 3.21 23 17.8 0.33 0.39 1 161.58 16.94 20.55
15 521 2.68 3.19 23 17.4 0.33 0.38 3 200.62 16.77 20.41
23 425 2.67 3.17 10 16 0.33 0.38 10 15491 16.68 20.28
9 50.5 2.65 3.15 9 18.4 0.33 0.38 21 175.85 16.64 20.16
1 475 2.62 3.14 1 16.2 0.33 0.38 23 146.31 16.51 20.04
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29 46 261 3.12 26 18.7 0.32 0.38 15 177.78 16.44 19.93
26 422 26 3.11 1 16.2 0.32 0.37 29 159.02 16.2 19.82
9 475 258 3.09 1 20 0.32 0.37 1 148.94 16.11 19.71
21 49 257 3.08 1 20 0.32 0.37 23 138.93 16.11 19.61
23 43 257 3.06 1 20 0.32 0.37 9 207.43 15.98 19.51
26 415 2.51 3.05 1 16.2 0.32 0.37 23 137.34 15.38 19.39
23 425 25 3.03 15 16.1 0.32 0.37 10 205.74 15.09 19.28
15 475 2.47 3.02 15 16.8 0.32 0.37 26 129.89 14.73 19.16
3 47.4 241 3 26 18.5 0.31 0.37 1 155.82 14.72 19.05
21 425 2.41 2.99 1 16.1 0.31 0.36 23 206.29 14.67 18.95
29 46 2.38 2.97 26 17.6 0.31 0.36 26 118.82 14.59 18.84
26 36 237 2.96 1 16 0.31 0.36 1 143.72 14.57 18.74
26 40.2 2.35 2.95 1 14.3 0.31 0.36 29 167.43 145 18.65
25 48.4 229 293 15 17.8 0.31 0.36 10 195.49 14.06 18.54
23 445 227 292 1 15.8 0.3 0.36 3 177.4 14.02 18.45
26 35 225 2.9 1 19.6 0.3 0.36 26 123.34 13.91 18.35
2 445 2.25 2.89 26 17.1 0.3 0.36 23 141.81 13.71 18.25
LAG6 — Latossolo amarelo alico, A moderado, textura média arenosa + areia
guartzosa alica, ambos relevo suave e ondulado
CAP ALT VOL
Familia f g GS | Familia f g GS | Familia f g GS
28 47.2 8.83 8.83 28 17.8 2.56 2.56 28 181.29 44.41 44.41
28 48 8.28 8.56 13 17.7 2,51 2.54 28 152.65 43.72 44.07
28 425 7.89 8.33 13 18 242 25 28 133.34 40.64 42.92
28 416 6.9 7.97 13 17.7 2.38 2.47 28 125.45 35.33 41.03
28 411 6.76 7.73 28 16.7 2.29 2.43 28 122.4 34.58 39.74
28 39.4 6.61 7.55 5 17.5 2.21 2.39 28 107.74 32.58 38.54
28 41.2 6.45 7.39 8 16.3 2.14 2.36 28 90.776 30.08 37.33
28 37 6.4 727 28 16.8 2.12 2.33 28 120.06 29.22 36.32
28 37.2 6.13 7.14 13 16.9 2.1 23 13 147.81 28.52 35.45
8 41.2 6.1 7.04 28 16.4 2.09 2.28 28 91.148 28.46 34.75
28 36.3 5.89 6.93 28 15.5 2.01 2.26 28 138.02 28.16 34.15
28 36.5 5.83 6.84 13 17.2 1.99 2.23 7 170.36 28.13 33.65
28 435 5.61 6.74 28 16 1.96 2.21 28 86.791 27.38 33.17
6 42.2 561 6.66 19 17.5 1.88 2.19 28 86.572 27.33 32.75
28 38 5.59 6.59 13 16.3 1.86 2.17 28 86.35 27.28 32.39
28 35.5 5.56 6.53 28 16 1.85 2.15 28 90.106 26.57 32.02
28 36.5 5.52 6.47 28 14.9 1.81 2.13 28 131.38 26.51 31.7
24 425 541 6.41 28 14.9 1.81 2.11 28 80.502 25.83 31.37
28 427 54 6.36 8 15.3 1.81 2.09 28 104.69 25.41 31.06
28 33.1 5.35 6.31 13 14.2 1.79 2.08 28 103.91 25.22 30.77
6 432 534 6.26 13 15.9 1.78 2.06 28 126.14 25.22 30.5
6 36.9 5.31 6.22 7 17.4 1.75 2.05 28 126.14 25.22 30.26
13 431 5.3 6.18 28 15.7 1.73 2.04 19 117.81 24.92 30.03
28 345 529 6.14 28 15 1.72 2.02 28 69.742 24.86 29.82
19 412 524 6.1 13 14 172 2.01 19 153.28 24.74 29.61
28 41.7 5.13 6.07 13 15.3 1.72 2 5 135.81 24.3 29.41
28 41.7 5.13 6.03 13 16.3 1.69 1.99 13 115.37 241 29.21
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28
13
13
24
13

13

(2N

28
13
27

25
25

36.3
41.9
42
39.8
40
39
41.2
38.5
38.4
43.5
42.5
37.7
46.4
38.9
33.4
34.1
39.4
40
33.8
44.2
42.5

5.13
5.02

4.77
4.73
4.72
4.67
4.61
4.58
4.55
451
4.47
4.39
4.37
4.37
4.37
4.35
4.32
4.26
4.24
4.23

5.97
5.93
5.9
5.86
5.82
5.79
5.76
5.72
5.69
5.66
5.63
5.6
5.57
5.54
5.51
5.49
5.46
5.44
541
5.39

28
13
13
13
28

28
22

25

13

28

19
22

13
20

155
15.6
16.1
13.7
15.3
17.9
15.3
16.9
17.8
15
17
15.3
14.7
14.4
15.7
16.5
145
16.2
15.6
16.5
16.2

1.66
1.66
1.62
1.62
1.62
1.6
1.6
1.59
1.59
1.59
1.58
1.56
153
1.52
15
1.49
1.48
1.46
1.46
1.45
1.44

1.98
1.97
1.95
1.94
1.93
1.92
191
1.9
1.9
1.89
1.88
1.87
1.86
1.85
1.85
1.84
1.83
1.82
1.81
1.81
1.8

13

13
13
20
13
25

()]

28
19
24
19
19

12

~

122.31
118.34
138.93
127.1
129.06
160.15
125.19
147.68
152.34
125.17
136.12
109.03
133.23
119.77
126.05
124.1
143.87
143.7
112.3
126.06
111.04

23.83
23.56
23.49
23.38
23.36
22.8
22.78
22.65
21.76
21.62
21.62
20.97
20.86
20.72
19.82
19.37
19.13
19.05
18.97
18.69
18.66

29.02
28.83
28.65
28.48
28.32
28.16
28
27.84
27.68
27.51
27.36
27.19
27.03
26.88
26.71
26.54
26.37
26.21
26.05
259
25.75
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QUADRO 2 — Relacdo dos 48 individuos selecionados pelo BLUP em cada

ambiente com seus respectivos valores fenotipicos (f),
genéticos (&), o ganho com a selecdo e o tamanho efetivo da
populacdo (Ne) para as caracteristicas altura (ALT),
circunferéncia a altura do peito (CAP) e volume por hectare
(VOL).

LA1 — latossolo amarelo alico, textura muito argilosa, relevo plano

CAP ALT VOL

Familiaa a Ganho Ne |Familia a Ganho Ne |Familia a Ganho Ne

2686 2.04 2.04 1 1900 1.7 1.7 1 1911 23.8 23.8 1

2686 1.96 2 16 1900 139 155 16 2686 225 232 2

2686 1.93 1.98 2 1870 1.36 149 248 2686 212 225 248
2686 193 197 229 1874 136 145 349 2686 203 22 2.67
2686 179 193 25 2202 135 143 449 2686 202 216 274
2686 1.77 19 2.67 1900 133 142 465 2686 181 21 277
2686 175 188 28 1900 133 14 464 2686 18 206 2.78
1911 1.7 186 278 1900 13 139 457 2686 179 20.2 2.78
2686 168 184 278 1874 129 138 526 2686 178 20 2.78
2686 168 182 278 2686 129 137 6.15 2686 175 19.7 2.78
2686 162 181 277 1898 126 136 7.06 2694 169 195 352
2686 16 179 277 1882 126 135 797 2686 16.2 19.2 3.49
2686 156 177 276 1874 126 135 84 2694 162 19 4.02
2686 154 175 276 1900 125 134 82 2694 159 187 45
1882 152 174 341 1900 1.23 133 7.95 2686 155 185 441
2686 148 1.72 339 1870 123 132 861 2694 154 183 4.82
2686 146 171 337 1900 121 132 834 2686 154 182 4.73
1911 145 169 376 2686 121 131 898 1911 154 18 527
2694 144 168 431 1882 12 131 963 2694 153 179 5.63
2686 143 167 4.26 2686 1.2 1.3 101 2686 145 17.7 551
1882 14 165 465 1882 1.2 1.3 107 1882 144 175 6.05
2686 14 164 458 1900 119 129 103 2686 144 174 5092
1882 14 163 493 1900 1.19 129 10 2686 144 173 538
1900 139 162 544 268 118 128 104 1911 144 171 6.22
2694 138 161 585 1900 117 128 10.1 2193 137 17 6.76
1882 138 16 6.19 1878 1.17 127 108 1911 137 169 7.13
2694 137 159 658 1900 115 127 104 2694 137 168 7.41
2692 136 159 7.1 2202 115 127 11 1900 136 16.6 7.96
1882 132 158 741 1900 1.15 126 10.7 2694 133 165 8.19
2694 132 157 7.77 1900 1.15 126 103 2206 13.3 164 8.75
1900 131 156 822 2202 1.13 125 108 2686 133 16.3 8.56
2694 131 155 854 1900 111 125 105 1911 133 16.2 8.88
2686 129 154 834 1898 111 124 11 2694 132 16.1 9.07
1911 128 154 874 1874 11 124 114 2694 13 16 9.22
2193 127 153 925 2206 11 124 12 1900 129 16 9.68
2692 125 152 97 1900 11 123 116 1874 129 159 10.2
1900 125 151 10.1 1898 1.09 123 121 1874 128 158 10.7
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2694
1882
2692
2694
2684
2694
1911
2694
2686
1911
2676

1.23
1.22
121
1.19
1.18
1.18
1.18
1.18
1.18
1.18
1.18

151
15
1.49
1.48
1.48
1.47
1.46
1.46
1.45
1.45
1.44

10.4
10.7
111
11.3
11.9
12.1
12.4
12.6
12.3
12.6
13.1

2193
2686
1874
1900
1900
1878
1878
1872
1882
2686
1900

1.09
1.09
1.08
1.08
1.07
1.07
1.07
1.06
1.04
1.04
1.03

1.23
1.22
1.22
1.21
1.21
1.21
1.2
1.2
1.2
1.19
1.19

12.7
13
13.3
13
12.6
13.1
135
14.1
14.5
14.7
14.4

2686
1882
1882
2686
2694
2684
2692
2694
2686
1900
2193

126 15.7 105
124 156 10.9
124 155 113
123 155 111
122 154 11.2
12 153 117
119 152 122
11.8 151 123
11.3 151 121
11.3 15 125
11.2 149 129

LU1 — Latossolo Una &lico epidistréfico, A moderado, textura muito
argilosa, relevo plano

CAP

ALT

VOL

Familia

a

Ganho Ne

Familia

a Ganho Ne

Familia

a Ganho Ne

2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2676
2686
1870
2686
1900
2194
2194
2676
2194
2686
2680
2686
1900
2676
2686
1900
2684
2680
2194
2676

4.45
4.28
4.25
4.24
3.95
3.9
3.89
3.8
3.56
3.43
3.27
3.2
3.2
3.15
3.08
3.06
2.95
2.95
2.93
2.84
2.72
2.66
2.62
2.62
2.59
2.59
251
2.48
2.48
2.43
2.36
2.35
2.28
2.24

4.45
4.37
4.33
4.31
4.24
4.18
4.14
4.1
4.04
3.98
3.91
3.85
3.8
3.76
3.71
3.67
3.63
3.59
3.55
3.52
3.48
3.44
3.41
3.38
3.34
3.31
3.28
3.26
3.23
3.2
3.18
3.15
3.12
3.1

1
1.6
2
2.29
2.5
2.67
2.8
291
3
3.08
3.14
3.2
3.25
3.29
2.76
2.75
3.37
3.35
3.88
4.38
4.77
5.17
5.55
5.44
5.95
5.83
6.23
6.6
6.46
6.82
7.3
7.71
8.05
8.4

2686
1870
1870
1870
2194
1870
1870
2686
2194
1870
2686
2194
2686
2686
1900
2194
1870
2686
1870
2194
1870
1870
1870
1874
2194
2194
2194
1870
1870
2686
2686
1874
1922
1870

0.64
0.64
0.64
0.64
0.59
0.58
0.58
0.57
0.56
0.55
0.54
0.54
0.53
0.53
0.53
0.52
0.52
0.52
0.5
0.5
0.49
0.49
0.49
0.48
0.48
0.48
0.47
0.47
0.47
0.47
0.46
0.46
0.46
0.46

0.64
0.64
0.64
0.64
0.63
0.62
0.61
0.61
0.6
0.6
0.59
0.59
0.58
0.58
0.58
0.57
0.57
0.57
0.56
0.56
0.56
0.55
0.55
0.55
0.55
0.54
0.54
0.54
0.54
0.53
0.53
0.53
0.53
0.52
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1
2
2.48
2.67
3.66
3.69
3.67
4.39
5.14
5.04
5.61
6.19
6.61
6.86
7.44
7.84
7.8
7.95
7.89
8.22
8.13
8.01
7.87
8.43
8.7
8.89
9.02
8.9
8.77

9.18
9.7
10.2
10.1

2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2686
2676
2194
1870
2686
2686
2686
2686
2194
2686
2686
1900
2194
2680
2686
2194
1870
2686
2676
2692
1874
2193
2676
2194
2686
2194

33.7 33.7 1

306 322 16
30.3 315 2

294 31 229
26.8 301 25
255 294 267
253 288 28
251 283 291
23.3 27.8 3

227 273 2.78
226 26.8 3.52
224 265 4.24
21.8 261 4.17
206 257 4.1
204 254 4.05
19.8 25 4

19.8 247 4.44
19.7 244 4.37
19.6 242 431
19.4 239 4.85
19.3 23.7 5.23
18.8 235 5.77
185 233 5.66
18.2 231 6

16,5 228 6.43
16,5 226 6.29
16.2 223 6.71
16 221 7.23
157 219 7.75
15.6 21.7 8.27
156 215 8.68
154 213 9

153 211 8.77
152 209 9.05



2680
2692
1870
2194
2676
2686
2680
2684
2676
1870
1900
1872
2680
2680

2.22
2.2
2.2

2.18

2.18

2.16

2.12

2.12

2.09

2.08

2.08

2.07

2.07

2.07

3.07
3.05
3.03
3
2.98
2.96
2.94
2.92
29
2.88
2.87
2.85
2.83
2.82

8.79
9.29
9.72
10
10.4
10.1
10.5
10.9
11.2
11.6
11.9
12.5
12.8
13.1

1900
1870
2194
1900
1870
2194
1900
1870
1900
2194
2194
2686
1900
2194

0.45
0.45
0.45
0.44
0.44
0.44
0.44
0.44
0.44
0.43
0.43
0.43
0.43
0.43

0.52
0.52
0.52
0.52
0.51
0.51
0.51
0.51
0.51
0.51
0.5
0.5
0.5
0.5

10.6
10.4
10.5
11
10.8
10.9
11.3
111
11.4
115
11.6
11.8
121
12.1

1911
2680
2686
2680
2680
1872
1900
1870
1911
1870
2680
1874
2692
2684

149 208 9.56
149 206 10
145 204 9.76
145 203 10.2
143 20.1 105
143 20 11
141 198 115
14 19.7 119
14 196 123
13.8 194 127
13.7 193 13
13.6 19.2 135
136 191 14
13.6 189 145

LAG6 — Latossolo amarelo alico, A moderado, textura média arenosa +
areia quartzosa alica, ambos relevo suave e ondulado

CAP

ALT

VOL

Familia

a Ganho Ne

Familia

a Ganho Ne

Familia

a Ganho Ne

2193
2193
2193
2193
2193
2193
2692
1878
1882
2193
2193
2193
2692
2692
2193
2692
2692
2193
2692
1878
2193
2692
2193
1878
2202
2692
1882
2692
2692
1882
2193

2.77
2.73
2.66
261
2.52
2.47
2.42
2.23
2.16
2.16
2.16
2.16
2.16
211
2.1
2.09
2.09
2.08
2.01
1.98
1.98
1.95
1.93
1.88
1.85
1.84
1.83
1.82
1.82
1.81
1.8

2.77
2.75
2.72
2.69
2.66
2.62
2.6
2.55
2.44
2.47
2.4
2.51
2.42
2.38
2.36
2.34
2.33
231
2.3
2.28
2.27
2.25
2.24
2.22
2.21
2.2
2.18
2.17
2.16
2.15
2.13

1
1.6
2
2.29
2.5
2.67
2.78
3.64
4.31
3.56
4.8
3.6
491
5.29
5.16
5.57
5.89
5.78
6.04
6.59
6.46
6.68
6.57
7.02
7.58
7.74
8.25
8.37
8.44
8.89
8.76

2692
2692
2692
2692
2692
2692
2692
2692
2692
2692
2193
2193
2193
2193
2684
2193
2692
2692
2692
2692
2692
2692
1882
2686
1878
2692
1880
2193
1878
2692
1898

7.39
7.34
6.91
6.72
6.31
6.22
6.1

5.82
5.81
5.71
5.67
541
5.35
5.17
5.15
5.14
5.13

5

5

5
4.94
4.89
4.88
4.88

4.8

4.78
4.76
4.75
4.69
4.65
4.63

7.39
7.36
7.21
7.09
6.93
6.81
6.71
6.6
6.51
6.43
6.36
6.28
6.21
6.14
6.07
6.01
5.96
591
5.86
5.82
5.77
5.73
5.7
5.66
5.63
5.6
5.57
5.54
5.51
5.48
5.45

97

1
1.6
2
2.29
2.5
2.67
2.8
291

3.08
2.77
3.35
3.92
4.45
4.92
5.27
5.18
5.08
4.99
4.9
4.82
4.74
5.26
5.79
6.31
6.19
6.69
6.96
7.39
7.23
7.73

2692
2692
2692
2692
2692
2193
2692
2692
1882
2200
2193
2692
2692
2692
2193
2193
2193
2193
2686
2206
1878
2692
1898
1878
2692
1876
2692
2692
2692
2692
2193

43.1 431 1

377 404 16
35.6 38.8 2

341 376 229
33.2 36.7 25
32 359 277
319 354 278
312 349 278
31 344 36
296 339 44
29 335 5.03
289 331 4091
289 328 4.8
28 324 469
278 321 5.16
272 318 5.57
26.2 315 5.89
261 312 6.14
26 309 6.79
259 30.7 7.45
258 304 8.13
253 30.2 7.95
25 30 8.61
243 29.7 9.16
23.7 295 8.93
23.6 29.3 9.58
234 291 9.32
23.3 289 9.08
23.1 28.7 8.85
23 285 8.63
229 283 8.86



2684
1876
1898
1898
2692
1872
2686
2684
2692
2193
1878
1878
1880
2692
2692
2692
1898

1.79
1.78
1.77
1.75
1.75
1.71
1.7
1.68
1.68
1.65
1.64
1.63
1.63
1.62
1.62
1.62
1.6

2.12
2.11
21
2.09
2.08
2.07
2.06
2.04
2.05
2.03
2.03
2.01
2.02

1.99
1.98
1.97

9.29
9.84
10.4
10.9
10.9
115
12
125
12
12.3
12.7
135
13.2
135
134
13.2
13.7

2193
2684
1880
1900
2193
1898
2686
1898
2684
2684
2686
2193
2206
2193
1880
2692
2193

4.58
4.55
451
4.5
4.44
4.37
4.37
4.27
4.21
4.18
4.17
4.15
4.13
411
4.1
4.06
4.03

5.42
5.4
5.37
5.35
5.32
5.3
5.27
5.25
5.22
5.19
5.17
5.15
5.12
51
5.08
5.06
5.04

7.96
8.38
8.81
9.32
9.52
9.96
10.4
10.8
11.2
11.6
12
12.2
12.7
12.8
13.2
12.9
13

1882
2676
2692
2193
1898
1880
2692
1882
2684
2686
1898
2193
1878
2684
2136
1880
1878

22.7
22.6
22.4
22
21.9
21.7
21.7
21.5
21.4
21.2
20.9
20.3
19.8
19.7
19.3
18.8
18.8

28.1
27.9
27.8
27.6
27.5
27.3
27.2
27
26.9
26.7
26.6
26.4
26.3
26.1
26
25.8
25.7

9.32
9.87
9.63
9.82
10.3
10.8
10.6
11
115
11.9
12.4
12.5
12.9
13.4
13.9
14.4
14.8

98



