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RESUMO

ROSADO, Antonio Marcos., D. S. Universidade Federal de Vigosa, julho de
2003. Selecdo entre e dentro de familias e baseada nos valores
genéticos obtidos pelo indice combinado e BLUP em eucalipto.

Orientador: Cosme Damidao Cruz. Conselheiros: Aloisio Xavier, Ismael
Eleotério Pires e Pedro Crescéncio de Souza Carneiro.

Com o proposito de comparar os ganhos preditos e indicar um
procedimento para determinagdo dos mesmos, para as caracteristicas:
didametro a altura do peito (DAP), altura total (ALT) e volume total com casca
(VOL), em familias de meios-irmaos de Eucalyptus urophylla, o presente
trabalho foi desenvolvido utilizando selecdo convencional entre e dentro, direta
e indireta, selegcdo combinada utilizando o indice de selecdo proposto por
PIRES (1996), e selecao baseada em modelos mistos (REML/BLUP). Os dados
utilizados foram obtidos em um teste de progénie constituido de 100 familias de
meios-irméos, com 55 meses de idade, instalado em area da CENIBRA, na
regido de Sabinodpolis-MG, em espacamento de 3x2m, em delineamento de
blocos ao acaso, com parcelas de 8 plantas em fileiras e 5 repeticdes. Com
base nas andlises realizadas, observou-se que as caracteristicas estudadas
(DAP, ALT e VOL), exibiram variabilidade genética significativa, e todas

apresentaram meédias dentro dos padres compativeis com a espécie em
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guestdo e outras amplamente utilizadas em programas de melhoramento
florestal no Brasil. Os valores de herdabilidade em nivel de médias de familia
foram bem proximos para as caracteristicas estudadas, apresentando valores
entre familias de 0,60 a 0,63, e dentro de familias entre 0,15 e 0,20, e pelo
REML/BLUP os valores entre familias foram de 0,64 a 0,72, e dentro de
familias entre 0,18 e 0,26, ambas superiores aos valores encontrados para
selecdo entre e dentro. A selecdo entre médias de familias proporcionou
ganhos diretos que variaram de 3,67 para ALT a 12,67 para VOL e indiretos
gue variaram de 3,91, quando a selecao foi em ALT e a resposta em DAP, a
5,29, quando a selecao foi sobre VOL e o ganho em DAP. E a sele¢édo dentro
de familia, produziu ganhos diretos, que variaram de 2,23 para ALT a 9,17 para
VOL, e indiretos que variaram de 2,39 para selecdo em ALT e ganho em DAP,
a 4,24 para selecdo em VOL e ganho em DAP. Para ganhos totais obteve-se
melhores resultados quando a selecéo foi direta sobre VOL, confirmando ser a
caracteristica silvicultural mais apropriada para sele¢do, tanto para se obter
ganhos diretos sobre ela quanto indiretos sobre as outras caracteristicas
estudadas. A sele¢cdo combinada utilizando o indice proposto por PIRES (1996)
proporcionou ganhos que variaram de 7,88 para ALT a 29,91 para VOL, sendo
ambos 0s ganhos muito superiores aos obtidos com a selecdo entre e dentro; e
para o procedimento BLUP/REML encontrou-se ganhos da ordem de 5,46 para
DAP, 4,93 para ALT e 17,32 para VOL. Assim conclui-se que para ganhos
totais obteve-se melhores resultados quando a sele¢céao foi direta sobre VOL,
confirmando ser a caracteristica silvicultural mais apropriada para selecéo tanto
para se obter ganhos diretos sobre ela quanto indiretos sobre as outras
caracteristicas estudadas. A selecdo entre e dentro oferece estimativas
precisas, porém quando a sele¢cdo combinada ou 0 REML/BLUP séo utilizados,
considerando o desbalanceamento dos dados, o0s ganhos sé&o
significativamente maiores do que o0s obtidos pela selecdao entre e dentro,
mostrando alta eficiéncia na escolha de melhores individuos dentro da

populacdo e equivaléncia nos resultados.



ABSTRACT

ROSADO, Antonio Marcos., Universidade Federal de Vigosa, July, 2003.
Selection among and inside families and based in the genetic values
obtained by the combined level and BLUP in Eucalyptus Adviser:
Cosme Damido Cruz. Committee Members: Aloisio Xavier, Ismael Eleotério
Pires e Pedro Crescéncio de Souza Carneiro.

Aiming to compare predict gains and indicate a procedure to its
determination, to those characteristics: diameter at breast heigt (DAP), total
height (ALT), bark total volume (VOL), in families of half-brothers of Eucalyptus
urophylla, this report was developed using conventional selection among and
inside, direct and indirect, combined selection using selection level presented by
PIRES (1996) and selection based in mixed models (REML/BLUP).The data
used were obtained in a progeny test of 100 families of half-brothers, with 55
months old, mounted in CENIBRA area in the region of SA — MG, with spacing
of 3x2 meters, in layout of randomized blocks, with plots of 8 plants in line and 5
repetition. Based in the analysis, it is seen that the studied characteristics (DAP,
ALT and VOL), showed up significative genetic variation, and all of them
indicated average among compatible standards with the spoken specie and

others used a lot in forestry improvement programs in Brazil. The heredability



values in level of families average were closed to the researched characteristics,
showing values among families from 0,60 to 0,63 and inside of families from
0,15 to 0,20, and for REML/BLUP the values among families varied from 0,64 to
0,72, and inside families from 0,18 to 0,26, both above the values found for
selection among and inside. The selection among families’ average presented
direct gains which varies from 3,67 for ALT to 12,67 for VOL and indirect which
varies form 3,91, when selection was in ALT and the answer in DAP, to 5,29
when selection was about VOL and the gain in DAP. And the selection inside of
the family produced direct gains , which varies from 2,23 for ALT to 9,17 for
VOL, and indirect which varies form 2.39 for selection in ALT and gain in DAP.
Better results for total gains were achieved when selection was direct about VOL
confirming to be a silvicultural characteristic more suitable for selection, as to
obtain direct gains about it as indirect about other studied characteristics. The
combined selection using the level presented by PIRES (1996) provided gains
which varies from 7,88 for ALT to 29,91 for VOL, being both gains a lot higher
than those obtained with the selection among and inside and for the procedure
BLUP/REML it was obtained gain values from 5,46 for DAP 4,93 for alt and
17,32 for VOL. It is able to conduct that for total gains better results were
obtained when the selection was direct about VOL, confirming to be the
silvicultural characteristic more suitable for selection as to obtain direct gains
about it as indirect about other researched characteristics. The selection among
and inside offered precise estimates, however when combined selection or the
REML/BLUP are used, considering the unbalance of the data, the gains are
significantly higher than those obtained by the selection among and inside,
showing a higher efficiency in the choice of better individuals inside the

population and equivalence in the results.
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1. INTRODUCAO

O melhoramento genético de Eucalyptus tem mostrado grandes
avancos nas Ultimas décadas, os quais sdo apontados pelo aumento
substancial na produtividade das plantacdes. O nivel dos trabalhos cientificos e
técnicos na éarea também espelham os avancos conseguidos, fato este
reconhecido internacionalmente.

Durante muito tempo os esforgos do melhoramento florestal
consistiram, entdo, numa primeira fase, na identificacdo de espécies de
eucalyptus adaptada as condi¢des ecologicas de interesse, jA numa segunda
etapa, na selecdo massal inter e intrapopulacional, contribuindo sobremaneira
para elevacdo da produtividade das florestas plantadas. Contudo, alguns
programas mais elaborados, envolvendo testes de progénies de polinizacdo
livre, comecaram a ser utilizados para aquelas espécies ja definidas, como E.
grandis e E urophylla, requerendo maiores cuidados por parte dos melhoristas
na utilizacdo de métodos de selecdo que permitam explorar mais eficientemente

0S materiais genéticos disponiveis.



Enfase tem sido dada a selecéo direta na idade de corte, assim como
na selecdo precoce, entre as idades de dois e quatro anos, apoiando-se na
existéncia de correlacédo entre idades jovens e adultas, preocupando-se muitas
vezes com a inclusdo de uma série de caracteristicas nos critérios de selecéo.

Nesse sentido, deve-se destacar, em primeiro lugar, que a selecéo
direta na idade de corte, em especial para uma Unica caracteristica, é a forma
mais eficiente, de maneira geral, para se obter ganho. Entretanto, como na
maioria das vezes o0 interesse recai sobre varias caracteristicas
simultaneamente e pelo fato de se estar trabalhando com uma cultura de ciclo
relativamente longo, constata-se a importancia da escolha de método eficiente
de selecéo.

Nos programas de melhoramento de geracbes avancadas, percebe-se
uma grande preocupagdo com os delineamentos experimentais e esquemas de
cruzamentos, adotando-se procedimentos as vezes mais elaborados, como os
dialelos fatoriais e hierarquicos, quando na verdade, conforme destacam
COTTERILL e DEAN ( 1990), nos casos em que 0s recursos financeiros, a
mao de obra especializada e a infra-estrutura de apoio sdo escassos, as
estratégias mais simples de cruzamentos devem ser recomendadas,
concentrando os esforcos no encurtamento das geracfes e na eficiéncia da
selecao.

Existem diversos métodos de selecdo, rotineiramente empregados no
melhoramento de culturas agricolas e no melhoramento animal, que vém sendo
adaptados ao melhoramento florestal, como selecédo truncada, que considera
uma caracteristica por geracdo; selecdo em tadem, selecdo com base nos
niveis minimos (ou maximos) de eliminacdo, que permite selecionar mais de
uma caracteristica por geragdo, a diferentes idades; e indice de selecdo, que
permite a sele¢do simultdnea para varias caracteristicas, levando-se em conta
seus respectivos pesos econdmicos, entre outras.

COTTERILL e DEAN (1990) enfatizou que critério de selecdo com base
no indice € superior a qualquer dos outros, independente do esquema de
cruzamento. Estes autores argumentam, ainda, que a adocdo da selegcéo entre

e dentro de familias, como alternativa para explorar mais eficientemente os



valores genéticos, pode tornar-se mais efetiva quando se faz uso do indice de
selecdo combinada.

No melhoramento de plantas tem sido comum o uso de andlise
baseada em modelo fixo para estimacdo de médias de tratamentos (ex:
genotipo), mesmo quando estes foram obtidos por amostragem numa
populacdo. Isto €, em situagcbes em que o modelo € tipicamente misto, pois
inclui, além de efeitos fixos (ex: blocos), os efeitos aleatérios dos gendtipos. Em
boa parte dos casos, a modelagem mista é utilizada, com o rigor da suposi¢ao,
apenas para a estimacéo de componentes de variancia e para a construgdo dos
testes F apropriados na analise da variancia.

Muitas das vezes, entre as razdes que levam os melhoristas praticos a
nao utilizarem predicbes baseadas em modelos mistos estédo a falta de vivéncia
com estes métodos e a sua pequena divulgacdo (BUENO FILHO, 1997).
Acrescenta-se que o0s efeitos prejudiciais da abordagem tradicional
normalmente sdo tidos como minimos, a ponto de ndo recompensar os esfor¢os
com a adocdo da nova metodologia. Sabe-se que a ordem de classificacdo dos
genotipos, em geral, ndo se altera no caso de ensaios que seguem
delineamentos ortogonais e balanceados. Assim, a estimacdo de médias
admitindo-se modelo fixo, quando na verdade o modelo é misto, ndo modificaria
o resultado final da selecéo.

Por outro lado, a ocorréncia de desbalanceamento ndo planejado,
decorrente da perda de parcelas, € um fato normal nesse tipo de
experimentacdo. Ademais, nas fases preliminares do processo seletivo, quando
0S gendtipos sdo numerosos e ainda possuem natureza aleatéria (PIEPHO,
1994), é comum o uso de delineamentos nao ortogonais com BIB (blocos
incompletos balanceados) e PBIB (blocos incompletos parcialmente
balanceados). Também tem ganhado aplicacdo crescente os delineamentos
aumentados, 0s quais, por construcdo sdo desbalanceados e nao ortogonais.

Nestes casos, a possibilidade de classificacbes genotipicas
diferenciadas entre as duas abordagens analiticas € uma realidade. Acredita-se
assim, que optar-se pela conveniéncia da suposi¢cdo de um fator como fixo ou

aleatorio pode estar longe de ser pratica inofensiva (BUENO FILHO, 1997).



Atualmente, a metodologia de modelos mistos tem-se tornada mais
acessivel aos usuarios gragcas a sua implementacdo em sistemas estatisticos-
computacionais. Logo, a sua aplicacdo é perfeitamente exequivel sempre que o
modelo subjacente aos dados for de tal natureza. Neste caso, covariancias
biologicamente conhecidas (ex: genotipos relacionados por origem e ou
parentesco) passam a ser levadas em conta ndo sé nos testes estatisticos, mas
também na estimacdo e predicdo de efeitos de implicacdo direta no
ordenamento e na selecdo dos gendtipos.

No melhoramento de Eucalyptus, essas técnicas de avaliagdo genética
desempenham papel fundamental, pois permitem a predicdo dos valores
genéticos e valores genotipicos das arvores. Atualmente alguns pesquisadores
consideram que o procedimento 6timo de predicdo de valores genéticos é o
BLUP (melhor predigcéo linear ndo viesada). Alguns trabalhos mostram que para
0 caso balanceado, os preditores BLUP equivalem aos indices de sele¢cdo multi-
efeitos, os quais envolvem todos os efeitos aleatorios do modelo estatistico
associado as observacfes fenotipicas. Para a predicdo usando BLUP ou os
indices multi-efeitos sdo necessarias estimativas dos componentes de variancia
(pardmetros genéticos), cujo método padrédo de estimacdo é o da maxima
verossimilhanca restrita (REML).

Assim, o presente trabalho teve como objetivos, num primeiro
momento, estimar os parametros genéticos e as correlagbes genotipicas entre
0s caracteres, buscando conhecer a estrutura genética da populacdo e o
potencial da mesma para melhoramento; para finalmente comparar os ganhos
preditos para alguns caracteres silviculturais, utilizando diferentes critérios de
selecdo, em familias de meios-irmaos de Eucayptus urophylla, visando indicar
aquele que melhor se apligue ao melhoramento genético florestal, em especial
de Eucalyptus. Foram estudados os seguintes critérios de selecao:

Selecao convencional entre e dentro de familias direta e indireta;
indice de selecdo combinada, alternativa proposta por PIRES
(1996), que considera o valor da familia e o desvio do individuo

em relacdo a média do bloco onde ele se encontra;



Selecdo pela metodologia de modelos mistos que envolve a
estimacdo de componentes de variancia pelo método da maxima
verossimilhanca restrita (REML) e a predicdo de valores genéticos

pelo procedimento da melhor predicéo linear n&o viesada (BLUP).



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Melhoramento genético florestal

O melhoramento genético de espécies florestais é ciéncia relativamente
nova, tendo experimentado maiores desenvolvimentos a partir de 1950, e as
primeiras espécies a serem melhoradas em larga escala foram provavelmente
Pinus elliottii e Pinus taeda, nos Estados Unidos, e Acacia mearnsii (acacia-
negra), na Africa do Sul. No Brasi, o melhoramento florestal apresentou
maiores desenvolvimentos a partir de 1967, com a implantacdo da lei dos
incentivos fiscais ao reflorestamento, o que contribui muito para a silvicultura
intensiva no Pais (RESENDE, 1999).

O melhoramento florestal é atualmente uma atividade regular tanto para
empresas privadas quanto para 6rgaos governamentais que atuam no setor. O
objetivo basico do melhoramento florestal € garantir o aumento da produtividade
e da qualidade da madeira a cada ciclo de sele¢céo, sem com iSso comprometer
a base genética da populacdo. Desta forma, cabe ao melhorista florestal definir
0s materiais adequados as condi¢cdes ecologicas de cada regido, em
consonancia com as finalidades de utilizagdo da matéria-prima.

O melhorista tem o compromisso de promover o desenvolvimento de

um programa de melhoramento continuo do material basico definido, por meio



de técnicas e métodos disponiveis, em conformidade com as exigéncias
basicas da fonte consumidora da matéria-prima a ser produzida, ou ainda, o
objetivo basico de um programa de melhoramento € definir e, posteriormente,
criar uma fonte segura de abastecimento de material reprodutivo (semente e,
ou, propagulos) com superioridade para as caracteristicas de interesses.

Para planejar eficientemente um programa de melhoramento genético
florestal, devem-se conhecer, entre diversos outros fatores, 0s possiveis
métodos de melhoramento e ter alguns meios de comparacao do progresso que
se pode esperar com a aplicacdo de cada um. N&o existe uma estratégia que
possa ser recomendada, indistintamente, para todos o0s programas de
melhoramento. A escolha depende de uma série de fatores, como por exemplo:
limitacdes das espécies; disponibilidade de recursos financeiros, materiais e de
pessoal; objetivo do programa; tamanho do programa e atividades requeridas
etc.

Segundo RAMALHO (1993), pode-se notar que diversos aspectos
apontam para o sucesso do melhoramento genético florestal, especialmente as
espécies do género Eucalyptus, no Brasil. Entre estes estdo: a) a boa
adaptacdo do germoplasma disponivel; b) as caracteristicas biolégicas, isto €,
uma planta alégama, com grande producdo de sementes; c) 0S cruzamentos
artificiais, até certo ponto faceis de serem realizados; e d) uma propagacédo
vegetativa viavel. Aliado a estes fatos, ainda inclui o crescente aumento da

demanda de madeira para atender as mais variadas finalidades .

2.2. Melhoramento genético de Eucalyptus spp.

As espécies do género Eucalyptus sdo predominantemente al6gamas,
havendo entretanto, alto grau de compatibilidade nos cruzamentos
interespecificos, dentro de cada subgénero os quais ocorrem facilmente por
polinizacao livre, gerando descendentes férteis. Desta forma, os programas de
melhoramento genético tém trilhado dois caminhos: o de melhoramento das
espécies puras, do ponto de vista tipologico, evitando-se portanto, interferéncia

de podlens de outras espécies, e a exploracdo de hibridos interespecificos.



Considerando o melhoramento de espécies “puras”, os problemas
bésicos dos programas de melhoramento de Eucalyptus séo: a definicdo da
espécie e das populacdes a serem utilizadas, a determinacéo da natureza e das
causas da variabilidade, a definicAo dos métodos para reunir os caracteres
desejaveis nos individuos melhorados, a producdo de material reprodutivo em
escala comercial e a manutencdo da base genética para garantir o futuro dos
programas. Entretanto, deve-se ressaltar o fato de se estar manipulando
materiais ainda no estadio silvestre, pois estes foram provenientes das
populacdes naturais de Eucalyptus da Austrdlia, em sua maioria. Por esta
razdo, ganhos significativos foram até agora obtidos com pequeno esforco de
selecdo, trabalhando-se com materiais selecionados em nivel de espécies e
procedéncias, com tendéncia dos melhoristas partir para o refinamento dos
delineamentos genéticos. Contudo, COTTERILL e DEAN (1990) salientam que
nao se deve perder de vista a eficiéncia da selecdo, por meio dos esquemas
mais simples de cruzamento.

Os principais programas de melhoramento de Eucalyptus conduzidos
no Brasil, até fins da década de 80, basearam-se fundamentalmente na
introducdo e selecdo de espécie/procedéncias, com énfase na selecdo entre
populacbes dentro de espécies, culminando nos dias atuais com a selecéo
dentro de populacdes, para aquelas espécies mais definidas, como € o caso de
E. urophylla e E. grandis. Este procedimento se justifica, tendo em vista a alta
variabilidade natural exibida pelas espécies, em que a selecdo intensa de
arvores fenotipicamente superiores torna-se eficiente.

Os programas de melhoramento genético florestal podem assim ser
conduzidos, conforme ELDRIDGE et al. (1993), na seguinte ordem: populacéo-
base, populagédo de melhoramento, populagcdo de propagacgéo e populagao de
producdo, tendo como instrumento de avaliacdo genotipica os testes de
progénies.

Os testes de progénies que envolvem familias de polinizacao livre sao
amplamente utilizados, dado o seu baixo custo e informacdes fornecidas, assim
como a possibilidade de serem transformados em pomares produtores de

sementes por mudas. Dentre as principais informacfes obtidas nos testes de



progénies, destacam-se a estimacdo dos parametros populacionais, como
variancias genéticas e fenotipicas, herdabilidades, correlacdes genéticas e
fenotipicas e de ambiente; e, principalmente, a possibilidade da previsdo de
ganhos por selecdo, constituindo portanto, uma das principais ferramentas
empregadas atualmente no melhoramento do Eucalyptus. Seu manuseio e 0s
métodos de selecdo vao depender do material genético envolvido e das
estratégias de conducdo do programa de melhoramento, lembrando que o
progresso com a selecdo s6 serd possivel para aquelas caracteristicas que
exibem variabilidades genéticas. Fato este que o género Eucalyptus ainda leva
vantagens pois diversos trabalhos ja desenvolvidos com diversas espécies
mostram as possibilidades de progressos com selecdo para as varias
caracteristicas de interesses econdmicos.

Pode-se dizer que as condi¢des basicas para que qualquer programa
de melhoramento genético obtenha sucesso € a existéncia de variabilidade
genética na populagdo, associada a meédia alta, permitindo a selecdo de
gendtipos superiores e possibilitando o incremento da freqiéncia de genes
favoraveis. Além disso, métodos que permitam identificar genétipos realmente

superiores sao imprescindiveis.

2.3. Métodos de melhoramento

HIGA et al. (1992), discorrendo sobre programas de melhoramento
genético de Eucalyptus no Brasil, ressaltam que estes, em geral, envolvem
sucessivos ciclos (geragdes), compostos de um conjunto de atividades e tipos
de populacdes, e visam o aumento da produtividade por unidade de area.
Também, RAMALHO (1993) aponta que, em virtude do grande numero de
genes envolvidos no controle da maioria dos caracteres de importancia
econbmica, os objetivos do melhoramento s6 serdo conseguidos por etapas,
isto é, por ciclos sucessivos de selecdo (selecao recorrente).

Entretanto, ha de se considerar que a selecdo recorrente nos

programas tradicionais de melhoramento, com um aumento gradativo da



intensidade de selecdo, reduz o tamanho efetivo da populacdo, podendo levar
ao estreitamento da base genética (KIKUTI, 1988).

No Brasil, um método de selecdo muito utilizado em espécies florestais
€ 0 método denominado “niveis independentes de selecdo”, que é baseado no
estabelecimento de um nivel minimo (ou maximo) para cada caracteristica, e
todos os individuos abaixo (ou acima) desse nivel sdo descartados, sem
considerar a sua superioridade ou inferioridade em outras caracteristicas.
Porém tal método é mais indicado para os casos em que as correlacdes
genéticas entre as caracteristicas de interesse para a selecdo sejam
significativas e em sentido favoravel.

Entretanto, tem sido verificada uma tendéncia de se usar indice de
selecdo nos programas de melhoramento mais avancados, conforme
preconizado por COTTERILL e DEAN (1990) e PIRES (1996).

O que tem-se observado, de modo geral, é o estabelecimento de
estratégias de melhoramento, que conciliam ganho genético e manutencdo da
base genética da populacéo, para suportar os programas de melhoramento nas
geracdes avancadas.

Outro método de melhoramento que vem se destacando no setor
florestal refere-se aos programas de hibridacdo, dado principalmente, a
existéncia de consideravel divergéncia genética entre espécies e entre
procedéncias de espécies de Eucalyptus, aliada a dominéancia génica para
determinados caracteres.

Atualmente a hibridacdo entre espécies e a posterior selecéo clonal de
hibridos superiores nas progénies tém sido praticas comuns no melhoramento
genético de Eucalyptus, visando o melhoramento continuo dos hibridos no
decorrer das geragoes.

Os programas de hibridac&o tém sido estabelecidos principalmente em
locais onde as espécies tradicionalmente utilizadas apresentam bom
crescimento e, associado ao desenvolvimento de técnicas de propagacao
vegetativa, tém se formado florestas onde se podem obter ganhos substanciais
na qualidade e produtividade.
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Em referéncia a propagacdo vegetativa, esta tem sido utilizada
amplamente no melhoramento para estabelecimento de bancos e pomares de
sementes clonais, propagacdo de hibridos e, ainda, para propagacdo de
plantios selecionados em larga escala, ou seja, a propagagao vegetativa tem
sido utilizada, basicamente, para duas diferentes finalidades: a) como
instrumento para o melhoramento, possibilitando a conservagdo genética
(banco clonal), a instalacdo de pomar clonal, a obtencédo de estimativas de
parametros genéticos e as pesquisas em fisiologia e patologia; e b) para difusédo
de progresso genético, por meio de multiplicacdo massal de familias ou
individuos superiores. Desta forma, o0 que se procura nos programas de
melhoramento, com base em métodos assexuados (propagacdo vegetativa), é
a obtencdo de ganhos genéticos maximos numa unica geracéo, utilizando todos

0s niveis de variabilidade entre e dentro das espécies.

2.4. Parametros genéticos

A existéncia de variagbes quantitativas em muitas caracteristicas de
interesse no melhoramento florestal é de grande importancia para o melhorista,
pois o conhecimento de sua magnitude é fundamental para que possam ser
avaliados a viabilidade e o éxito de programas de melhoramento.

JA é de conhecimento geral que as estimativas de parametros
genéticos possibilitam a obtencdo de informacfes sobre os ganhos com
estratégias alternativas para o melhoramento genético, proporcionam o
conhecimento da natureza da ag&o génica envolvida na heranca dos caracteres
estudados, estabelecem as bases para a definicho dos programas de
melhoramento da populacéo e direcionam novos enfoques nos programas.

Essas estimativas sdo necessarias para uma selecao eficiente de
arvores, particularmente em geracfes avancadas, além de possibilitar o
conhecimento da estrutura genética da populacdo. Mas o0s parametros
genéticos s6 se aplicam a uma populacéo, na idade observada e nas condicdes

ambientais reinantes para as mesmas, uma vez que em espécies florestais,
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diversos genes agem diferentemente nos varios estadios de desenvolvimento
da planta (PIRES, 1984; KIKUTI, 1988).

O método mais utilizado, para a estimacdo de parametros genéticos,
envolve o agrupamento dos individuos de acordo com o grau de parentesco
entre si, a obtencdo de componentes observacionais de variancia e covariancia
(fenotipica) e a particdo dos componentes observacionais em componentes
causais, ou seja, variancia e covariancia relacionadas aos efeitos genéticos
aditivos, efeitos genéticos de dominancia e de epistasia e efeitos ambientais
permanentes e temporarios.

Dentre estes parametros genéticos, a herdabilidade e a correlacdo
genética sdo as principais estimativas de interesse para o planejamento de um
programa de melhoramento.

A correlacdo entre caracteres avalia 0 grau de associacdo entre estes.
O seu valor € importante no melhoramento de plantas porque permite conhecer
a influéncia que a selecdo em uma caracteristica tera sobre outras, por vezes
aparentemente independentes. O pleiotropismo é a causa permanente da
correlacdo genética e o desequilibrio provocado por ligacdes genéticas é causa
temporaria (FALCONER, 1987).

O coeficiente de correlacdo € uma medida de relacao linear entre duas
variaveis, ou, ainda, mede a intensidade de associacdo que expressa a
mudanca em uma variavel, sempre que existir mudanca constante em outra
variavel (STEEL et al., 1997). Esse coeficiente varia de —1 a +1. E positivo
guando ocorre aumento nas duas variaveis, e negativo, quando uma aumenta e
outra diminui. E necesséario que se tenha atencdo na interpretacdo das
correlacbes, pois correlagbes positivas ou correlacdes negativas ndo séao
sinbnimas de correlagbes favoraveis ou de correlagbes desfavoraveis ao
melhoramento, respectivamente. Deve-se estar atento para as caracteristicas
gue estao sendo relacionadas, pois nem sempre o que é maior € melhor.

Segundo FALCONER (1989), a correlacdo que pode ser diretamente
mensurada entre dois caracteres, em determinado numero de individuos que
representam a populacdo, é denominada correlagdo fenotipica. E necessario

distinguir duas causas nessa correlacdo: a genética e a ambiental. Somente a
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correlacdo genética envolve associacdes de natureza herdavel e, por
conseguinte de real interesse num programa de melhoramento.

A correlacdo fenotipica € a que pode ser mensurada diretamente a
partir de medidas de duas caracteristicas, em certo numero de individuos na
populacdo. Esta correlacdo tem causas genéticas e ambientais, porém soO as
genéticas devem ser utilizadas na orientacdo dos programas de melhoramento.
Assim, em estudos genéticos, € indispensavel distinguir e quantificar o grau de
associacao genética e ambiental entre as caracteristicas.

A herdabilidade de determinada caracteristica, considerada como a
pedra fundamental dos programas de melhoramento genético, € definida como
a porcdo da variacdo fenotipica total, causada pela variacdo dos valores

genéticos aditivos.

2.5. Métodos de estimacao de componentes de variancia

Diversas metodologias tém sido sugeridas para a estimacdo das
variancias e covariancias, as quais sao requeridas para a predicdo dos valores
genéticos pela metodologia de modelos mistos. Dentre eles, citam-se 0s
Métodos I, Il e Ill, de Henderson (HENDERSON, 1953), o da Maxima
Verossimilhanga (Maximum Likelihood - ML) (HARTLEY e RAO, 1967) e o da
Méaxima Verossimilhanca Restrita (Restricted Maximum Likelihood - REML)
(PATTERSON e THOMPSON, 1971).

O Metodo | de Henderson consiste em obter as estimativas de
variancias e covariancias, igualando-se o0s quadrados médios as suas
esperancas matematicas e resolvendo o sistema de equacdes formado. O
Método Il consiste em estimar os efeitos fixos de um modelo que ignora os
efeitos aleatorios, ajustar os dados a esses efeitos e, em um modelo aleatdrio,
aplicar o Método I. O Método Ill de Henderson utiliza o método de ajustamento
de constantes de Yates, em que a soma de quadrados para cada fator é
calculada pela diferenca entre as somas de quadrados obtidas pelo ajuste de
um modelo completo e de um submodelo que exclui aquele fator. Apds

obtenc&o das somas de quadrados, sdo calculados os quadrados médios que,
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do mesmo modo que no Método |, fornecem as estimativas dos componentes
de variancia. De acordo com BEAUMONT (1991) e SORENSEN e KENNEDY
(1984).

Os estimadores ML consistem em maximizar a fungao de probabilidade
(variavel aleatoria discreta) ou a funcdo densidade de probabilidade (variavel
aleatéria continua), obtidas da amostra observada. Para se obterem
estimadores ML, é necessario conhecer a distribuicdo da variavel em estudo.
Em muitos casos, ha um unico estimador ML para cada parametro incluido no
modelo em estudo, para o qual, na maioria das vezes, se torna mais facil
trabalhar com a funcdo de verossimilhanca logaritimizada. A estimacdo dos
componentes de variancia e de covariancia em um modelo misto requer a
derivacdo da funcdo densidade de probabilidade do modelo em estudo, em
relacdo aos efeitos fixos e aos componentes de variancia e covariancia dos

efeitos aleatorios.

2.6. Ganhos por selecao

Um dos objetivos no melhoramento genético é indicar e ou desenvolver
estratégias que levam no menor espaco de tempo e com maior precisdo, aos
resultados desejados. E como o proprio nome ja diz, na maioria das vezes o
gue importa ndo € a descoberta e sim o melhoramento daquilo ja existente.
Sendo assim a sele¢do vem como uma excelente ferramenta para o melhorista,
pois é através dela que se pode alterar a frequéncia génica e melhorar a
caracteristica desejada.

Desta forma, o fruto de todo e qualquer programa de melhoramento
genético pode ser considerado o0 progresso em cada caracteristica, a cada
geracdao, resultante do método de selecdo adotado. Por esta razao, destaca-se
a grande contribuicdo da genética quantitativa, pelo fato de permitir previsdes
deste progresso. Segundo VENCOVSKY (1987), existe uma expressao para
estimar o progresso esperado ajustada a cada estratégia de selecéao.
Entretanto, todas as expressdes baseiam—se na regressao linear simples, como

a sequir:
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Y =a+bX ou Y-Y =b(X- X)
em que

Y - Y =representa o ganho de selecéo (GS);

b = representa o coeficiente de herdabilidade (h?);

X - X = equivale ao diferencial de selecéo (DS).

Desta forma, o ganho de selecéo pode ser expresso por:

GS =DS*?

Deve—se destacar que a selecdo, independente do numero de
caracteristicas envolvidas, pode ser praticada em nivel de populacbes, de
individuos, de médias de familias e entre e dentro de familia, cuja resposta ird
depender das estratégias estabelecidas em cada caso, e a resposta a selecao é
funcdo tanto do método de selecdo, quanto do delineamento estatistico e do
esquema de cruzamento.

Visto que cada arvore pode proporcionar um numero muito grande de
descendentes, que durante seu ciclo de vida ha uma forte competicdo entre
arvores, com diferentes graus de intensidades, proporcionando distor¢oes na
curva de distribuicdo de frequéncias dentro das populacdes, vé-se cada vez
mais a necessidade de desenvolvimento de estudos na linha de técnicas de
predicéo de ganhos por selegéo.

A selecdo visa a identificacdo, por meio de critérios previamente
estabelecidos, daqueles individuos que devem permanecer em um programa de
melhoramento a cada geracao, tendo como resultado os avancgos desejados.
No processo de selecdo pode-se manipular populacdes, familias e ou
individuos, levando em conta 0s seus respectivos valores fenotipicos ou
genotipicos.

Pode-se considerar que os procedimentos de sele¢cé&o variam de acordo
com os critérios estabelecidos pelo melhorista, em relacdo aos dois termos (DS
e ) da expressdo descrita anteriormente. Existem diversas modalidades de
selecdo, cujas diferencas nem sempre sao claras, entretanto, as principais
diferencas, segundo PATERNIANI e MIRANDA FILHO (1987), estdo no nivel
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de controle parental, na existéncia ou ndo de progénies e no controle ambiental.

Como principais modalidades podemos citar:
Selecdo em tandem: consiste na selecdo de uma caracteristicas
apés a outra, isto é, s6 muda para a caracteristica seguinte
guando aquela trabalhada atingiu o nivel desejado, ignorando os
efeitos nas outras caracteristicas, 0 que pode produzir resultados
indesejaveis para culturas de ciclo longo, como no caso de
espécies florestais.
método denominado niveis minimos (ou maximos) de eliminacéo:
consiste em selecionar em um mesmo ciclo varias caracteristicas,
cada uma na idade mais apropriada. Neste caso, sao
estabelecidos os limites abaixo ou acima dos quais os individuos
séo eliminados, entretanto, conforme COTTERILL e DEAN
(1990), este método torna—se de dificil aplicagcdo para grande
ndamero de caracteristicas, assim como nos casos em que as
caracteristicas mais importantes séo dificeis de serem medidas e
requerem processos caros de avaliacao.
Método com base nos indices de selecdo: envolve todas as
caracteristicas de interesse, simultaneamente, por meio da
geracdo de um valor Unico para cada individuo, sobre o qual se
aplica a selecdo, tomando como base o valor econdmico de cada
caracteristica, ou para uma Uunica caracteristica, em que se

considera o mérito do individuo e da familia.

2.6.1. Selecéao entre e dentro

O processo de selecado de familias comecou por volta de 1840, quando
se percebeu que nem sempre as melhores plantas produziam as melhores
progénie. Verificou-se, entdo, que selecdo de individuos superiores,
provenientes de progénies superiores, garantiria maior sucesso no processo

seletivo. Esse processo seletivo teve algumas alteracbes em relagdo ao
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proposto inicialmente, sendo atualmente conhecido como “selecdo entre e
dentro de familias” (PATERNIANI e MIRANDA, 1987).

Esta modalidade de selecdo consiste, numa primeira etapa, em
selecionar ou rejeitar familias inteiras, levando em conta o desvio do valor da
familia em relagéo ao valor fenotipico médio da populacdo. Uma vez fixadas as
familias selecionadas, efetua-se a selecdo dentro delas, levando em conta o
desvio do valor fenotipico de cada individuo, em relacdo ao valor fenotipico
médio da populacdo. Aqueles individuos de mais alto valor fenotipico séo tidos
como superiores (SILVA, 1982).

Nesta modalidade as plantas-maes selecionadas inicialmente né&o
participam no processo de recombinacdo apds selecdo, mas, sim, seus
descendentes, geralmente aqueles que estao sendo testados.

Pode-se citar duas situacdes para essa modalidade de selegéo:

guando as plantas das progénies componentes do ensaio Sao
avaliadas e depois totalmente descartadas, sendo a recombinagao
feita em area separada, entre irmas das plantas ensaiadas, o que
ndo seria viavel em espécies florestais em fun¢cdo do comprimento
do ciclo reprodutivo,

guando as préprias plantas do ensaio de progénie, apds
avaliadas, participam no processo de recombinacdo, o que é
habitualmente empregado em espécies florestais.

Segundo VENCOVSKY e BARRIGA (1992), a selecao praticada de
forma a explorar os efeitos genéticos entre e dentro das familias obedece ao
seguinte modelo:

Py :m+f]. +Ww, te,
em que
pk =€ o valor fenotipico da k-ésima planta na j-ésima familia;

m = é amédia geral;

fi =¢é ovalor genético da familia  ;

wjc = € o0 desvio genotipico da planta jk do valor genético da familia j; e
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ejx = sao os efeitos ndo-geneéticos.

Considera-se que todos os efeitos, exceto m seguem uma distribuicdo

2
w !

normal com média zero, varidncias 67, 62, &2 e covariancias COV(fw) =

COV(f,e) =COV(w,e) =0.

Dessa forma, a selecdo é praticada identificando-se as melhores
familias e, dentro destas, as melhores plantas, tendo como base uma
intensidade de selecdo e um tamanho de familias previamente estabelecidos.
Para familias de meios-irmaos (FMI), este tamanho pode ser estabelecido pela

seguinte equacao:
o _ T 2
Tamanho da familia (FMI)= 0,56(/\”]2)/

em que
T = é o nimero total de arvores no teste;
N = é o nUmero de familias a serem selecionadas; e

h? = é a herdabilidade obtida para o caso de se ter parcelas de uma s6
planta.

b

Analisando a equagao acima, verifica-se que a medida em que se
aumentam o numero de familias e a herdabilidade, reduz-se o numero de

arvores por parcela.

A resposta a selecédo (R) é proporcionada pela simples soma aritmética
dos ganhos entre (Ry) e dentro (Ry) de familias, logo:

R=R, +R,

VENCOVSKY e BARRIGA (1992), considerando a selecdo entre e
dentro para ambos 0S sexos apresentam a seguinte expressao, para obtencao
da estimativa do ganho genético para uma caracteristica:

Skl G
4g

GS =k, E22 4, €

YF Sve
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em que

ki e k = sdo as intensidades de selecdo entre e dentro da familias

respectivamente;

s? = é a variancia genética aditiva;

S,z = € o desvio-padréo fenotipico entre as medias das familias; e
Sy = € 0 desvio-padrao fenotipico entre os individuos dentro das
familias.

No meio florestal, este método tem sido adotado tanto pela sua
praticidade como pelo conhecimento dos melhoristas sobre o0 mesmo, podendo

citar como vantagens:

Possibilidades de obtencdo de ganhos expressivos no
estabelecimento de pomares de sementes por mudas, a partir de

testes de progénies;
Aplicacao de selecao para ambos 0s sexos;
N&o utilizacédo de tratamentos computacionais complicados; e

Possibilidade de manipulacdo da intensidade de selecdo entre e

dentro de familias.

2.6.2. Selecao combinada

Uma das criticas que se faz a selecéo entre e dentro de progénies é o
fato de individuos potencialmente superiores de progénies médias a
intermediarias ou individuos medianos de progénies superiores ndao serem
selecionados. Para contornar esse problema, € possivel empregar a selecéo
combinada. Esta € uma estratégia que utiliza, simultaneamente, as informacfes
do individuo e de seus parentes. Segundo SILVA (1982), a selecdo combinada
€ um tipo particular de indice de sele¢do, em que se considera apenas uma

determinada caracteristica, com a qual o melhorista procura encontrar uma
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combinacédo ideal das informac¢6es do individuo, com as informacfes de seus

parentes, possivel de ser usada como critério de selecao.

A selecdo combinada € aquela em que o critério de selecdo € o indice
estabelecido pela combinacdo linear da informacdo do individuo e de seus
aparentados (CRUZ, 2001).

Segundo VIANA e CRUZ (1997), a selecdo combinada é uma técnica
usada para identificar individuos com melhor valor genético aditivo numa
populacdo sob selecdo, usando informacéo do individuo e da sua familia. Esse
procedimento pode aumentar a eficiéncia do processo seletivo, maximizando o
ganho genético esperado.

A selecdo combinada baseia-se no estabelecimento de um indice para
cada individuo, para aquela caracteristica, cujos pesos que compdem esse
indice sédo obtidos dos proprios individuos e de seus parentes. Para tanto,
devem ser estimados os desvios dos valores fenotipicos dos individuos em
relagdo a média das familias e da média das familias em relagdo a média da
populacédo (SILVA,1980). No caso de experimentos com repeticbes, MORAIS
(1992) salienta a necessidade de considerar o desvio do individuo em relagéo a
média da parcela, a fim de evitar o efeito de repeticdo no indice obtido. Como a
média da parcela reflete um forte componente ambiental, PIRES (1996) sugere
a adocdo de um indice alternativo , que adota o desvio do individuo em relacao

a média do bloco, e que comprovadamente oferece resultado mais precisos.

Como no setor florestal, normalmente, estd em consideragdo um
conjunto de caracteristicas que muitas vezes apresentam algum grau de
correlacdo, os indices de selecdo ou selecdo combinada assumem impotancia
fundamental.

Alguns indices, simples e de facil aplicagédo, que poderéo ser utilizados
com certa eficiéncia, dependendo da experiéncia do melhorista e do tipo de
material genético trabalhado sdo apresentados por COTTERILL e DEAN
(1990).

Uma das maiores dificuldades na utilizacdo dos indices classicos de

selecdo esta na definicdo precisa do valor econémico da caracteristica de
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interesse, assim como na utilizacdo das informacdes disponiveis, que s&o
geralmente inconsistentes sobre caracteristicas multiplas e de parentes,

dificultando a obtencéo de estimativas precisas dos ganhos.

Devido a isso, caracteristicas de pesos econdmicos de dificeis
determinacdes ndo devem ser incluidas no indice, e € importante o
conhecimento do nivel de correlacdo entre as caracteristicas, visto que duas
caracteristicas de alta correlagdo genética, consideradas em igual peso,
implicara um alto coeficiente de ponderagdo para uma e baixo para a outra,
resultando em um baixo ganho acumulado (COTTERILL e DEAN, 1990).

Segundo NAMKOONG et al. (1988), a aplicacdo de selecdo a
caracteristicas ndo-correlacionadas nédo requer maiores cuidados, porém, como
a maioria das caracteristicas de interesses econdmicos apresentam algum nivel
de correlacdo, entdo adocdo do indice de selecdo com base numa funcéo
linear, em que cada caracteristica contribui numa dada proporcdo para

constituicdo do fendtipo, é o caminho mais indicado.

COTTERILL e DEAN (1990) citam como indice classico, o indice de
Smith e Hazel, que considera duas fungodes lineares, uma com base nos valores

fenotipicos:
I=b,x, +b,x, +K +b X,

e a outra com base nos valores genotipicos:
H=ayy, ta,y, +K +a,y,

Ent&o dois indices séo estabelecidos, expressos respectivamente por:

Izé.bixi € H:é.aiyi

i=1 i=1
em que

X e 'y = sdo os valores fenotipicos e genotipicos dos individuos,

respectivamente,
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a; = sdo pesos econdmicos estabelecidos para cada caracteristica pelo

melhorista (i=1, 2, ..., n),

b; = estimados de forma a maximizar a correlacdo entrele H (i=1, 2,

wry N).

Os coeficientes bi's podem ser obtidos matricialmente, conforme

apresentado a seguir:

Pb=Ga ou b=P'Ga

em que
G = é amatriz de variancias e covariancias genéticas;
P = é a matriz de variancias e covariancias fenotipicas; e
a = é o vetor de pesos econdbmicos atribuidos as caracteristicas.

E importante salientar que as diferencas nos resultados obtidos com a
utilizacdo do indice de selecdo estdo associadas, na maioria dos casos, a
fatores do ambiente, dominancia e epistasia, por terem reflexo direto no
fenotipo.

A superioridade de um indice de selecdo pode ser definida em termos
dos ganhos proporcionados pela selecao direta. O indice de selecdo faz com
gue os ganhos totais sejam elevados, sendo valido também quando se tem
mais de uma caracteristica como principal, em que a sele¢do direta ndo se
aplica. E a obtencdo de estimativas precisas do indice requer, no entanto, a
existéncia de matrizes de variancias bem estimadas e de pesos econdmicos,

atribuidos aos véarios caracteres, bem definidos (CRUZ, 1990).

Neste sentido, FINS et al. (1992) destacam a importancia da
configuracdo da parcela no planejamento dos testes genéticos, por interferir
drasticamente na competicdo intraclasse. Conforme estes autores, a média de
familias ndo se altera muito com o tipo de parcela, no entanto, dentro das
parcelas h& um confundimento da variancia genética e ambiental,

superestimando, na maioria das vezes, a variancia dentro. Assim, para a maior
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precisdo e confiabilidade nos resultados dos testes, € importante que se

definam, previamente, os objetivos pretendidos.

Maiores detalhes sobre os indices de selecdo para mudltiplas
caracteristicas simultaneamente poderdao ser encontrados em BAKER (1986),
COTTERILL e DEAN (1990) e CRUZ e REGAZZI (1994).

Segundo PIRES (1996), os indices de selecdo combinada constituem
modalidades de selecdo que visam priorizar 0 mérito individual, em
complemento ao valor de suas respectivas familias. Assim, tratando-se do
mérito da familia e dos individuos que a comp&em, pode-se adotar o indice de
selecdo combinada, que consiste na obtencdo de um indice para cada
individuo, para uma determinada caracteristica de interesse, resultante de uma
combinacdo otima do valor genético de cada progénie e de cada um dos

indices de sele¢cdo combinada como sendo:
ljk = bﬁj Py
em que
lk = é o valor do indice a ser atribuido a késima planta da jésima
familia;
b = € a relagdo entre dois coeficientes de regresséo parciais de p; e pi

em relacdo ay (valor genético verdadeiro de uma progénie);
p, =€ amediada familiaj; e

pik = € o valor fenotipico da k-ésima planta da jésima familia, sendo a
selecdo praticada como selecdo massal, com base no indice.

Varios autores consideram a eficiéncia da selecdo combinada como
igual ou superior aos métodos de selecdo que consideram 0s meéritos dos
individuos ou médias das progénies em etapas separadas, entre eles pode-se
citar SILVA (1982), FALCONER (1989), MORAIS (1992), PIRES (1996) e
PAULA (1997).

Segundo FALCONER (1989), embora a selecdo combinada seja

semelhante ou superior a qualquer outro método de selecdo que envolve a
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estrutura de familias, considerando uma caracteristica, esta superioridade
nunca é muito grande. Este autor, quando analisou a selecdo de familias de
irmaos completos, com muitos individuos avaliados por familias, concluiu que
teoricamente o0 mérito relativo da selecdo de familias sera maior quando a
correlacdo fenotipica entre individuos dentro de familia for baixa, e para a

sele¢do dentro de familia, quando a correlacéo for alta.

2.6.3. Selecao baseada nos valores genéticos obtidos pelo BLUP

2.6.3.1. Método da maxima verossimilhanca restrita— REML

O conhecimento prévio dos componentes de variancia e covariancia €
necessario na predicdo dos valores genéticos, quando se faz uso de métodos
de predicdo como o BLUP (melhor predicdo linear ndo-viesada). Entretanto,
estes componentes ndo sao geralmente conhecidos e podem ser estimados por
varios métodos, dentre eles o da Maxima Verossimilhanca Restrita (REML), que
€ 0 recomendado para modelos lineares mistos e dados desbalanceados
(MEYER, 1986).

Tal método consiste em dividir cada observacdo em duas partes
independentes: uma referente aos efeitos fixos e outra aos aleatorios, de
maneira que a funcéo densidade de probabilidade das observacdes é dada pela
soma das fun¢Oes densidades de probabilidade de cada parte. A maximizacéo
da funcdo densidade de probabilidade da parte referente aos efeitos aleatorios,
em relacdo aos componentes de variancia, elimina o viés resultante da perda
de graus de liberdade na estimacao dos efeitos fixos do modelo (PATTERSON
e THOMPSON, 1971).

Para a aplicacdo de um modelo linear misto, é necessario estimar "a
priori" 0s elementos das matrizes de variancias e covariancias genéticas e
residuais, de maneira que as estimativas representem, de forma mais préxima
possivel, os verdadeiros valores. As justificativas para o uso do REML, na
estimacdo desses componentes, sdo que as solucdes das equacdes do REML

coincidem com os estimadores da ANOVA para dados balanceados, com a
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vantagem de considerar a perda de graus de liberdade, resultante da estimacao
dos efeitos fixos do modelo (ANDERSON, 1984). Mas, se os dados sdo nao
balanceados, os estimadores sdo divergentes, conforme atestam CORBEIL e
SEARLE (1976). HENDERSON (1986) acrescenta que esses estimadores sao
capazes de produzir variancias amostrais e erros quadraticos medios menores
gue outros métodos que fornecem estimadores nao-viesados.

As estimativas obtidas pelo REML sempre caem dentro do espaco
paramétrico. De modo geral, a obtencdo das estimativas pelo REML implica no
uso de métodos que demandam grande esforco computacional, em termos de
memoria e tempo de processamento. Para contornar esse problema, GRASER
et al. (1987) propuseram um algoritmo para andlise de uma caracteristica, no
gual o ponto de maximo do logaritmo da funcédo densidade de probabilidade, da
parte aleatéria das observacdes, € determinado por meio de sucessivas
avaliacbes da funcdo, a partir de valores atribuidos a razdo entre os
componentes de variancia genética aditiva e residual. Este algoritmo nao
envolve a derivacdo da funcdo densidade de probabilidade, em relacédo aos
componentes de variancia, para o estabelecimento do sistema de equacoes.
Em razéo disso, foi denominado DFREML (Derivative-Free Restricted Maximum
Likelihood). BOLDMAN et al. (1995) desenvolveram um aplicativo, o
MTDFREML (Multiple-Trait DerivativeFree Maximum Likelihood), para
caracteristicas multiplas, em modelos com dois ou mais fatores aleatorios.

A metodologia de modelos mistos para avaliagdo genética tem sido
empregada e recomendada por varios pesquisadores em melhoramento, mas
pouco utilizada na éarea florestal. Ela tem sido indicada por fornecer estimativas
nao-viesadas de efeitos genéticos, comuns ou permanentes de ambiente e de
grupo de individuos, efeitos maternos e de endogamia, efeitos de selecao,
dentre outros.

FERRAZ e JONHSON (1993) relataram que os procedimentos de
modelos mistos podem ser usados para obter estimativas de parametros
genéticos especificos para populacdes, e também no monitoramento e
melhoramento nos programas de selegdo industriais. Isto pode ser feito

analisando os dados com diferentes modelos que considerem os efeitos
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genéticos direto e materno e a correlacdo entre eles, e ainda os efeitos
permanentes ou de ambiente comum, identificando entdo o modelo mais
apropriado, e por fim usa-lo para subsequentes predicdes de valores genéticos.

De acordo com PATTERSON e THOMPSON (1971), o REML baseia-se
na maximizacdo da funcéo densidade de probabilidade da parte referente aos
efeitos aleatérios em relacdo aos componentes de variancia. Desse modo, cada
observacao é dividida em duas partes independentes, uma referente aos efeitos
fixos (L") e outra aos aleatérios (L"). Portanto, as estimativas desses efeitos sao
também independentes.

Vérios algoritmos podem ser usados para obtencédo das estimativas dos
componentes de variancia, pelos métodos ML e REML. Mas o REML é o
método preferido para estimativa de parametros genéticos dos dados de
melhoramento florestal. Com excecao dos delineamentos com dados
balanceados, o processo de iteracdo € requerido para resolucdo das equacoes,
e a convergéncia pode ou ndo ocorrer dentro do espago paramétrico. Essa
solucdo depende da matriz de incidéncia e do algoritmo utilizado
(HENDERSON, 1986). No entanto, segundo VALENTE (1988), tém-se poucas
informacdes a respeito do comportamento desses algoritmos quando aplicados
em analises multivariadas e com nimeros de observacfes desiguais.

HENDERSON (1986) apresentou o algoritmo EM (Maximizagdo da
Esperanca) para caracteristicas multiplas e com a propriedade de forcar
estimativas dentro de um espaco paramétrico permissivel. O EM é um método
iterativo com relativa simplicidade computacional. Para garantir estimativas de
variancias positivas, as matrizes iniciais de variancias e covariancias genéticas
e residuais devem ser positivas definidas e permanecerem com a mesma
caracteristica ap0s cada iteragdo. Esta caracteristica de cada matriz de
variancia e covariancia € determinada pelo calculo dos autovalores de cada
matriz no inicio de cada andlise de iteracdo. Um autovalor nulo ou negativo
indica que a matriz ndo € positiva definida. De acordo com VALENTE (1988),
ainda nao esta claro qual o tipo de estratégia a ser tomada, quando ocorrem
essas condigbes. Uma alternativa seria paralisar a execugao do algoritmo EM,

guando as matrizes se tornarem n&do-positivas definidas, sendo necessario
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melhorar a amostragem dos dados da populacdo, na tentativa de se obterem
novas estimativas que dessem origem a matrizes de variancias e covariancias
positivas definidas, permanecendo, assim, até a convergéncia das estimativas.

Outro algoritmo foi apresentado por MEYER (1986). O procedimento
envolve uma transformacédo canénica, reduzindo uma analise g-variada a
andlises univariadas correspondentes. A relacdo de parentesco entre 0s
individuos foi ignorada e a convergéncia foi rapida, porém nao houve garantia
de que as estimativas da matriz de variancia e covariancia ficassem dentro do
espaco paramétrico. Esse autor relatou que, numa andlise de caracteristicas
altamente correlacionadas, existe forte tendéncia, em razdo da amostragem, de
gue as matrizes de variancias e covariancias genéticas e residuais ndo sejam
positivas definidas. A probabilidade de que isto ocorra aumenta em razdo do
ndmero de caracteristicas.

Em outro trabalho, MEYER (1989) descreveu o algoritmo DFREML
(Derivate-Free Restricted Maximum Likelihood), denominagéo dada em razdo
de o método ndo envolver a derivacdo da funcdo de probabilidade em relacéo
aos componentes de variancia. O DFREML, quando usado em andlise
univariada, apresenta ampla vantagem computacional em relacdo ao algoritmo
EM, pois ndo requer a inversa da matriz V. MEYER (1991) estendeu o método
para analise de dados com estrutura multivariada e mostrou que o ndmero de
iteracbes para obtencdo das estimativas cresce, significativamente, com o
aumento do numero de caracteristicas avaliadas. BOLDMAN et al. (1993)
propuseram um conjunto de programas para estimar os componentes de
variancias e covariancias baseados em modelos animais e em DFREML,
denotado por MTDFREML (Multiple Trait Detivative-Free Restricted Maximum
Likelihood). Esses programas podem ser usados para andlises, com uma, duas
e mdltiplas caracteristicas, e para observacbes repetidas, incluindo
caracteristicas com expressfes limitadas ao sexo. Dentre outros resultados,

apresentam solucdes para efeitos fixos e predi¢cdes dos valores genéticos.
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2.6.3.3. Melhor preditor linear ndo-viesado — BLUP

A maioria dos dados disponiveis para melhoramento florestal é
resultante de experimentos de selecdo ou de povoamentos melhorados com
grande desbalanceamento do numero de dados nas subclasses. Como
consequéncia, as usuais suposicbes de amostra aleatéria, requeridas para
estimacdo e predicdo, sdo raramente validas. O BLUP foi desenvolvido por
HENDERSON (1963, 1973, 1977), para lidar com dados desbalanceados no
melhoramento. Na avaliagcdo dos progenitores com base somente nas suas
progénies, os efeitos fixos tornam-se de dificil estimacdo, porque existem
tendéncias genéticas nos dados em razdo do progresso de sele¢cdo, em que
nos melhores individuos € tomado maior numero de observacfes. Assim, 0
BLUP incorpora o 'best linear unbiased estimator - BLUE' (melhor estimador
linear ndo-viesado) dos efeitos fixos, obtido por uma solucdo de quadrados
minimos generalizados (GLS), e o BLUP preditor dos efeitos genéticos
aleatérios.

Sendo y' = [y1, W, ..., Yu]' um vetor aleatdrio observavel e- g’= [g1, 2, ...,
gn] um vetor aleatério ndo-observavel, distribuidos conjuntamente, em que a
média e a distribuicdo conjunta de y e g ndo sdo conhecidas, mas se conhecem
as variancias e covariancias de y e g, pode-se avaliar o individuo obtendo-se
W, 0 BLUP de w:

w=K'b® +L'g,
em que

K e L sdo matrizes conhecidas de contrastes estimaveis;

b e g sdo vetores desconhecidos de efeitos fixos e aleatdrios,

respectivamente;

b° =(X'V‘1X)' X'V''y € uma solugdo de quadrados minimos

generalizado (GLS) ou melhor estimador linear n&o viciado
(BLUE) do vetor paramétrico dos efeitos fixos (b).
K'b® = BLUE de um conjunto de funcées estimaveis K'b no modelo

y=Xb+e,y~Xb,V),

28



Q=C'V'l(y- Xbo) € o melhor preditor linear ndo viciado (BLUP) do

vetor paramétrico dos efeitos aleatdrios (g);

E(K'b% = K'b (estimador ndo-tendecioso);

E(§)=CV'E(y-Xb%=CV?!(Xb-Xb)=f.

Os efeitos fixos (vetor b) deverdo ser estimados e os efeitos aleatérios

(vetor g) preditos nos mesmos dados. Na pratica, as matrizes V e C devem ser

estimadas pelos dados utilizados para as predicdes ou tomadas com base em

valores de literatura. Dessa forma, todas as aplicacbes de BLUP séo

aproximadas. O uso de corretas e precisas estimativas dos componentes de

variancia resulta em predi¢cdes que sdo mais proximas do BLUP. No entanto,

segundo SALES e HILL (1976), a ordem de classificacdo das predigbes é

menos influenciada por erros nas estimativas dos segundos momentos do que

nos valores absolutos das predic¢des.

De acordo com as propriedades do BLUP, apresentadas por
HENDERSON (1973, 1974), podem-se deduzir os seguintes fatos:

a)

b)

d)

O BLUP de L'g (L'g) é translagdo invariante para o valor b, ou

seja, a solucdo BLUP é independente de b em razdo da restricao
BX =K.

E (W) = E (w), por definicdo requerida para o preditor de w (W), o
gue lhe confere predicdo ndo-viesada.

O BLUP maximiza a correlacdo entre os valores genéticos
preditos e os verdadeiros, quando ndo ha variacdo dos efeitos
fixos na avaliacdo dos individuos, ou seja, quando K' for
identicamente nulo.

Sob normalidade, Xb° é o estimador de méaxima verossimilhanca
(EMV) de Xb; portanto, w (BLUP de w) é o EMV de E (wly).

Sob normalidade e com K'=f, a classificacdo em W ou a

classificagdo em L'g maximiza a probabilidade do correto

ordenamento para todos os pares (L'gi, L'gi), na classe dos
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preditores lineares de translacdo invariante com média zero, ou
seja,comE (L'g) =f.

f) Sob normalidade, K = f e L' = |, tendo os individuos a mesma
guantidade e tipo de informagdes e ndo havendo correlagbes entre

eles, o BLUP de g maximiza Es(gs), quando a regra € selecionar

todos os individuos que possuem o ¢ superior ao valor de

truncamento t. Desse modo, a Es (gs) maximiza o valor genético
médio dos individuos da fracdo selecionada s, ou seja, P(g; > t)=s.
O procedimento BLUP vem sendo aplicado no melhoramento de
plantas perenes no Brasil, em espécies como a pupunheira (FARIAS e
RESENDE, 2000; 2001), a aceroleira (PAIVA et al. 2001; 2002), o cacaueiro
(RESENDE e DIAS, 2000; DIAS e RESENDE, 2001), O cafeeiro (RESENDE et
al., 2001) e espécies florestais (RESENDE et al., 1993; 1996), dentre outras.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Material

Na realizacdo deste trabalho foram utilizadas 100 familias de meios-
irmaos de polinizacao livre, provenientes da CENIBRA (Celulose Nipo-Brasileira
S.A) de Eucalyptus wurophylla, cujas matrizes foram selecionadas
fenotipicamente para volume de madeira. As familias foram avaliadas num teste
de progénies em Sabinopolis/MG, em areas da CENIBRA, implantados em
dezembro de 1994, em delineamento de blocos ao acaso com parcelas lineares
de 8 plantas e cinco repeti¢cdes (blocos), em espacamento de 3 x 2 m. Ressalta-
se, aqui, que a escolha desta espécie foi em virtude da mesma ser contemplada
no programa de melhoramento da empresa, além de seu potencial para a
formacéo de hibridos, contribuindo com genes favoraveis controladores de

caracteristicas silviculturais de grande importancia.

O solo da éarea experimental é classificado como Latossolo Vermelho-
Amarelo distréfico (LVAd,), textura argilosa. A area, de relevo suave ondulado,
esta situada a altitude de 950 m, latidude de 18°39’ S e longitude de 42°/51' W.
Apresenta precipitagdo pluvial média anual de 1.101 mm, concentrada nos
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meses de outrubro a marcgo, temperatura média anual de 20,2° C, e o clima é
classificado como Cwa, segundo a classificagéo de Képpen.

As arvores foram avaliadas, aos 55 meses de idade, com base nas
caracteristicas diametro a altura do peito (DAP) em cm; altura total (ALT) em m,
e volume individual total com casca (VOL) em nt, para as 100 familias, e
utilizados dados desbalanceados a nivel de individuo por familia. A
caracteristica VOL foi obtida segundo a expressao:

VOL (m®) = 0,004761+0,000033 x DAP? x ALT?

3.2. Analise de variancia

A analise de variancia de cada caracteristica quantitativa foi realizada
com o objetivo de testar a hipotese da existéncia de varidncia genética entre
medias de FMI na populacéo, considerando dados de individuos dentro das
parcelas e utilizando o software GENES (aplicativo computacional em genética
e estatistica) segundo CRUZ (2001). O delineamento foi o de blocos ao acaso
com informacgdes dentro de parcela, segundo o seguinte modelo estatistico:

Yijk =mt fi + bj + € + dijk

com
i=1,2,...gfamilias
j=1,2, ..., b blocos
k =1,2, ..., nj plantas por parcela.
em que
Yik = observacdo na k-ésima planta, na iésima familia, do jésimo
bloco
m = média geral da populacao;
fi = efeito dai-ésima familia , em que fi~ NID (O, sg)
b; = efeito do j-ésimo bloco, em que bj~NID (0, s?)
g, = efeito da variagcdo ambiental entre familias, em que g ~ NID (0,
o). e
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d, = efeito da variagdo entre plantas dentro de familias, em que
dy ~NID (0, 67,).

Para proceder a analise de variancia de experimentos desbalanceados
com numero diferentes de plantas dentro de parcelas, tem sido empregado o
meétodo utilizando a média harmoénica, que conforme RAMALHO et al. (2000)
citado por BONOMO (2002) é recomendado quando o numero de falhas nao é
muito grande, como € o caso do experimento em estudo. O procedimento
consiste em realizar a analise de variancia, considerando os dados médios de
tratamentos nos b blocos. Apds obtencdo das somas de quadrados para as
fontes de variacdo blocos, familias e variacdo entre parcelas. Adicionalmente,
tem-se, para cada parcela, a variacdo dentro de parcelas. A média ponderada
dessa variacdo representa a variacdo dentro de parcelas, que é inserida no
quadro da analise de variancia (CRUZ, 2001). O esquema de andlise de
variancia, em nivel de individuos, com as respectivas esperancas matematicas

dos quadrados médios, é apresentado no Quadro 1.
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Quadro 1 —

Esquema de andlise de variancia em nivel de plantas individuais,

com as esperancas matematicas dos quadrados médios, para
modelo desbalanceado (com numero desigual de individuos
dentro da parcela)

FV GL SQ OM E(QM) F

Blocos b-1 SQB QMB 67,+n6? +ngoy;
Familias g-1 SQF QMF  67,+n6: +nbo’, QMF/QME
Entre Parcelas (b-1)(g-1) SQE QME &%,+n6; QME/QMD
Dentrode Parcela g ¢ SQD QMD  s?,

aa (nij - 1)

=1 j=1
Total n-1 SQT
6;m: variancia genética entre medias de familias; &= variancia ambiental

entre familias;

&2 —
Sfd_

variancia fenotipica entre plantas dentro de familia;

a2 _—
Sy, =

variancia entre blocos; QM = quadrado médio; E(QM) = esperanca matematica
dos quadrados médios e n = nimero meédio de individuos dentro de parcela.

O numero médio de individuos dentro de parcela € obtido pela

expressao:
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3.3. Estimacéao de parametros genéticos

3.3.1. Componentes de variancias

Os componentes de variancia para cada caracteristica foram estimados
a partir das andlises da variancia, conforme CRUZ (2001), por meio dos
respectivos estimadores, como segue:

Variancia de bloco

~» _ QMB- QME
Sy, =—————

ng

Variancia fenotipica entre médias de familias

., _QMF
Sm = TR

Variancia fenotipica dentro de familias
§2, =QMD
Variancia ambiental entre parcelas

52 - QVE - QWD
¢ n

Variancia genotipica entre médias de familias

.2 _ QMF - QME

Variancia genotipica dentro de familia ou entre plantas dentro de
familia

S :%égm (para familia de meios-irmdos q, =% e q, = %)

e

22 _nn?
Sq =3
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Variancia genética aditiva
62 =46,

Variancia fenotipica entre plantas no experimento

3.3.2. Coeficientes de herdabilidade e de variagéo

Foram estimados os coeficientes de herdabilidade em nivel de plantas

individuais dentro de familias, no bloco e no experimento, e em nivel de médias

de familias, desprezando-se a ocorréncia de endogamia, conforme CRUZ

(2001), como a seguir:

Coeficiente de herdabilidade, em nivel de plantas individuais, para

selecado entre plantas dentro de familias:

22 a2
— Sgd — Sng
a2 a2
Sk S

Coeficiente de herdabilidade, em nivel de plantas individuais, para

selecédo entre plantas dentro do bloco.

a2 22 a2
h2 = Sgm *Sgqa  _ s
b &2 &2 &2 a2 a2 &2
Sfd+See+ng Sfd +See+sgm

Coeficiente de herdabilidade, em nivel de plantas individuais, para

selegéo entre plantas no experimento (selegdo massal):

az2 &2 az
h2 = ng +Sgd — 4ng
ex az &2 az &2 &2 &2 &2 &2
Sfd +See+sgm+sb Sfd+see+sgm +Sb
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Coeficiente de herdabilidade, em nivel de médias de familias, para
selecao entre médias de familias de meios-irmaos:

22
2 (0]

— gm

(QMF /bT)

m

Os coeficientes de variacdo fenotipica, genética, ambiental e
experimental foram estimados conforme VENCOVSKY e BARRIGA (1992):

Coeficientes de variacdo fenotipica entre plantas dentro de
familias:

100,62,

~

CV, (%) =

em que m é a média geral do experimento.

Coeficiente de variacao fenotipica entre plantas no experimento:

100,/87, + 82, +82, +07

m

CV,o (%) =

Coeficiente de variacdo genética entre familias:

0,/82

o 100,82,
CV,, (%) = ——

A

Coeficiente de variagdo genética dentro de familias:

22

0./0y4

A~

10
CV,, (%) =

Coeficiente de variacdo ambiental:

100,/62,

A

CV. (%) =
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Coeficiente de variacdo experimental comparavel ao de blocos ao

acaso, sem informagao dentro da parcela

100-/QME /7
m

CV,, (%) =

3.3.3. Estimacéo das correlagcfes genética entre os caracteres

Visando avaliar os efeitos indiretos da selecao entre, da selegcéo dentro
e da selecdo combinada, foram estimadas as correlagdes genotipicas.

A correlagéo genética entre os caracteres X e Y é, genericamente:

S
—_ ny
6. =—FTF—
xy A2 A2
SHCH

sendo 6, a covariancia genética. Seu estimador é:
xy

a2 a2
A~ _SGuy  Se, Se
2

y
SGXy =

a2 22 a2 ~ . A I~
em que sG(x SGX e SGy sao os estimadores das variancias genéticas para

+y)’

OS caracteres x+y, x ey.

3.4. Progresso com selecéo

Foram estimados os ganhos de selecado, considerando as 100 familias
de meios-irmaos, em funcdo de uma porcentagem de selecdo de 25% entre e
25% dentro de familias, para cada caracteristica, para selecdo convencional
entre e dentro, assim como para selecdo com base no indice de selecao
combinada. Todas as caracteristicas foram selecionadas no sentido positivo,

isto é, de modo a obter acréscimo em suas médias originais.
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3.4.1. Selecéao entre e dentro — direta e indireta

Foi utilizado o método de selecdo entre e dentro direta e indireta
conforme CRUZ (2001):

Ganho de selecao direta entre familias
100GS
GS, =h?DS e GS,(%)="—"—2

XO
sendo

GS, = ganho de selegéo entre;

h? = herdabilidade em nivel de média de familia. E estimada a partir
das matrizes de variancias e covariancias genotipicas e
fenotipicas entre médias de familias.

DS =X, - X, = diferendical de selecéo ; e
X, e X

. média original e dos individuos selecionados,
respectivamente.

Ganho de selecao direta dentro de familias
100GS
GS, =hDS, e GS,(%)=—4¢

XO
sendo

GS, = ganho de sele¢éo dentro;

hg

herdabilidade em nivel de plantas (entre plantas dentro de
familias). E estimada a partir das matrizes de varidncias e
covariancias genotipicas e fenotipicas dentro de familias.

DS, = diferendical de selecdo meédio dentro das varias parcelas das

familias selecionadas.

Ganho de selecao indireto entre e dentro de familias
Foi estimado por meio de

GSy) =b;»GS,
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sendo
GS;i) = ganho de selecéo indireto no carater j, pela selecdo praticada no
carater i;
GS; = ganho de sele¢éo direto em no carater i;
~_Cov,(x;X;)

W= é—z = coeficiente de regressao genético;
gi

Cov,(x;,x;) = covariancia geneética (entre ou dentro) entre os caracteres i e
e

§Zi = variancia genética (entre ou dentro) do carater principal, sobre o qual

se pratica a selegao.

3.4.2. Selegcédo combinada

A sele¢do combinada, considerando determinado carater, consiste no
estabelecimento de um indice para cada individuo, cujos valores que compdem
esse indice séo obtidos dos proprios individuos e de seus parentes.

No presente trabalho, adotou-se o indice, apresentado por PIRES
(1996) dado por:

e =Dy (Yy = Y) +0,(Y, - Y )
em que
lix = € o indice estimado do valor genético (preditor do valor genético)
da k-ésima planta, da i-ésima familia, no j-ésimo bloco;
Yix = valor fenotipico do individuo ijk;

Y, = média do bloco j;

7' = média da familia i;

Y =média geral da populagédo; e

b1 e b, = coeficientes obtidos de modo a maximizar a correlacédo entre o

indice (I) e o verdadeiro valor genético dos individuos.
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Para obtencéo dos pesos do individuo e da familia no indice, adota-se o

modelo generalizado:
lijk = blzl +b222
O vetor b é entdo estimado por:

b =PI de modo que:

éb é&/(z,) cov(z,z,)
b:Al’P:A 1 N
D0 & v

[ ey ey

em que

Z1 € 2 sao os vetores dos desvios dos valores fenotipicos da planta em
relacdo a meédia da parcela e dos desvios da média da familia com a

média geral da populacao.
b é o vetor dos estimadores dos coeficientes do indice (b, e b,)

P € a matriz de variancias e covariancias fenotipicas para os termos da

expressao do indice;

G é a matriz de covariancias entre 0os desvios e 0s valores genéticos

dos individuos que pode ser dada por:
COvy(z1, 9) = COvy(z1, Gi) € CoVy(z2, g) = COVy(z1, Gik)
Neste caso tem-se:

a) Varianciade z;:

b) Variancia de z»
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c) Covarianciaentre z;e g:

1 1)qu..
)_A(gn )- (N - )qusz
é gn a

cov(z, g

Em que e é o estimador da correlacdo genética entre plantas de uma

mesma parcela (para familias de meios irmaos € =0,25).

d) Covariancia entre z; e g:

Covle )= L1 200 D
g e gn a

e) Covariancia entre z; e zy:

f) Coeficiente b1

_ V(z,)Cov(z,,9)- Cov(z,2,)CoV(z,, Q)
\7(21)\7(22) - C6V2(21’22)

O
=

g) Coeficiente b,

B \7(21)C6v(22, g) - Cov(z,,z,)Cov(z, Q)

b 2 -
i V(Zl)V(Zz)- COVZ(Zy 2)
(1+é)l]
Para experimentos em que o valor de nb é elevado, e1+ 3 g@i
e nbeg

entéo o indice torna-se:
e = a(Yy = Y +ho(Y - Y )
h)  Variancia do indice de selecéo:
() =62 =6'Pb
i) Variancia do valor genético verdadeiro ou agregado genotipico:

22 2

— A2
6 =62
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Ganho de selecdo combinada (baseado no indice)
Foi estimado por meio de:
GS =DS,

sendo

DS, = diferencial de selecdo baseado no indice combinado, ou seja:

DS, =1 - |
em que

|, = valor médio do indice, considerando-se apenas os individuos

selecionados; e

| = valor médio do indice (igual a zero, para os indices considerados

na analise)
3.4.3. Selecao baseada nos valores genéticos obtidos pelo BLUP

3.4.3.1. Equagdes de modelos mistos

Para a estimagcdo das variancias e covariancias, as quais sao
requeridas para predicdo dos valores genéticos pela metodologia de modelos
mistos, utilizou-se o software SELEGEM, conforme Resende (1999), realizando
as analises pelo método da Méaxima Verossimilhanca Restrita (REML =
Restricted Maximum Likelihood - REML) (PATTERSON e THOMPSON, 1971).

Para teste de progénie no delineamento de blocos ao acaso com varias
plantas por parcela, e considerando a selecdo por valores genéticos aditivos
para familias de meios-irmaos, todas as analises foram feitas mediante o uso
do software SELEGEM e o0 modelo estatistico (modelo linear misto), segundo
RESENDE (1999), equivale a:

y=Xb+Za+Wp +e
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em que

y = vetores de dados;

b = vetores de efeitos fixos (média geral e efeitos de bloco);

a = vetores de valores genéticos aditivos (aleatorio);

p = vetores de efeitos de familias (aleatorios);

e = vetores de erros aleatorios; e

X,Z e W = matrizes de incidéncia para b, a e p, respectivamente.

As equacgfes de modelo misto para predi¢do dos valores genéticos pelo
procedimento BLUP sob modelo individual equivale a:

HU X X X'z XW 0 éXyi
~U_é_, . : . ua é-..u
gg_ézx Z2Z+AM, Z'W @xézy@
PH W' X W'z W'W+Il L, EW'yj
| = ie — 1- h2_ p2
= =
S
| . = ie 1- h2 B p2
2 Ss p2
§2
h? = ————— . herdabilidade individual no sentido restrito no bloco
S.+S, +§;
§2
p’ == —*— : correlagdo devida ao ambiente comum da parcela.
S, +S5. +S¢
em que
s2: variancia genética aditiva;

ss > variancia entre parcelas
. : variancia ambiental entre familias,

¢ :variancia residual (ambiental dentro de parcelas + ndo aditiva)

A : matriz de parentesco genético aditivo entre os individuos.
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3.4.3.2. Estimacdo dos componentes de variancia e outros parametros

genéticos

Segundo RESENDE (2002) as solucdes para as equacdes de modelo
misto devem ser obtidas por métodos iterativos de resolucdo de sitemas de

equacoes lineares, da seguinte forma:

s2= ly'y- bX'y- &Z'y- é'W'yJ/[N - r(x)]

s. = e +520C®|/s

s2= [é' Aa+82tr(AC? )J/ q : variancia ambiental entre familias;
s? :variancia residual (ambiental dentro de parcelas + n&o aditiva)

e

C*e C* advém de:

/ -1l 2 N
i&:ll C12 C13 l.,J é(:11 C12 Cl3 H

1 _ u _ 21 22 23
c-= gcm Co Czsu —é C C U
A /i & 31 32 33 (]
5:31 C32 C33 H e C C H

em que

C : matriz dos coeficientes das equacfes de modelo misto;
Tr : operador trago matricial;

r(x) : posto da matriz X;

N : numero total de dados;

g : nimero de individuos;

S : nimero de parcelas.
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4. RESULTADO E DISCUSSAO

4.1. Anélise de variancia

Os resultados da analise de variancia para as caracteristicas
diametro a altura do peito (DAP), altura total (ALT) e volume total com casca
(VOL), sao apresentados no Quadro 2, onde o teste F foi significativo a 5% de
probabilidade para as trés caracteristicas avaliadas. A existéncia de variancia
genética significativa sugere a possibilidade de obtencdo de ganhos pela
aplicacéo de Selec¢do para as trés caracteristicas.

A magnitude dos valores de CVeyx para DAP, ALT e VOL, podem
ser considerados médios, conforme os padr6es normalmente encontrados para
0 género Eucalyptus (Ramalho, 1993; Pires,1996; e Resende, 1999), podendo
admitir a existéncia de boa precisdo na obtencdo e andlise dos dados,
permitindo, portanto, confiabilidade nos resultados aqui obtidos (Quadro 2).

Quanto as médias das caracteristicas (Quadro 2), elas estao
dentro dos padr6es normais da espécie para a idade e regido de estudo.

46



Quadro 2— Resultado da andlise de variancia para os dados de diametro a
altura do peito (DAP), altura total (ALT) e volume total com casca
(VOL), em familias de meios-irmaos de E. urophilla aos 55 meses

de idade.
Fontes de Quadrados Médios
VariagOes DAP(cm) ALT (m) VOL (m?)
Blocos 4 17,29 17,13 4,7x 103
Familia 99 21,37* 23,57* 6,7 x 103+
Entre Familia 396 8,63 10,01 2,5x103
Dentro de Familia 2910 7,74 5,25 1,9x10°
Média 12,10 16,63 9,4x 107
CVex(%) 9,51 7,45 20,79

* :Significativo a 5% de probabilidade, pelo teste F.

4.2. Estimativas dos parametros genéticos

Em populagbes utilizadas em programas de melhoramento a estimativa
de parametros genéticos estabelece base para a escolha dos métodos, e um
fato a ser observado é que, as estimativas obtidas s6 sdo validas para a
populacdo da qual o material experimental constitui algum tipo de amostra, e
para as condicdes em que o estudo foi conduzido. Assim, quando se pretende
estimar as variancias, tanto o0s genoétipos quanto os ambientes de
experimentacdo devem constituir amostras que represente ao maximo a

populagdo em questao.

4.2.1. Estimativas das variancias genéticas, fenotipicas e ambientais

Analisando o Quadro 3, pode-se observar que todas as caracteristicas
em estudo exibem niveis diferenciados de controle genético, 0 que mostra a
magnitude das variancias associadas, apesar dos valores estarem diretamente
influenciados pela escala da caracteristica. A caracteristica VOL ndo deve ser

comparada a DAP e ou ALT, pois a primeira € funcéo das duas ultimas.
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Quadro 3— Estimativas das variancia, genotipica entre médias de familias
(8:,), genotipica dentro de familia (6,), genética aditiva (&2),
fenotipica entre médias de familias (&7, ), fenotipica dentro de
familia (67,), fenotipica total (%), em virtude do efeito de bloco
(82), e ambiental entre parcelas (62, ), para as caracteristicas

DAP, ALT e VOL, para familias de meios-irméos de E. urophylla,
aos 55 meses de idade

Caracteristica

Variancia
DAP ALT VOL
b2 0,39 0,42 1x10*
gm

6, 7,61 4,63 1,9x 107
&’ 1,56 1,66 5x10™
&2 0,54 1,14 2x10"
62, 7,74 5,35 2x1073
62 8,28 6,49 2,2x10°
O; 0,01 0,01 0

% 0,14 0,71 0

Como as variancias ambientais, em nivel de blocos e de experimento
tenderam a zero, pode-se concluir que ha uma baixa magnitude para o efeito de
blocos e uma boa eficiéncia em termos de precisdo experimental, como ja

evidenciado, anteriormente, pelo coeficiente de variacao experimental.
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4.2.2. Estimativas dos coeficientes de variacéo

No Quadro 4, sdo apresentados os coeficientes de variacdo genético,
fenotipico e ambiental, bem como a relagdo CVy/CVe, para as caracteristicas

em estudo.

Quadro 4— Estimativas dos coeficientes de variacdo genético entre familias
(CVge), geneético dentro de familia (CVgyq), fenotipico entre plantas
dentro de familia (CVig), fenotipico entre plantas dentro do
experimento (CViex), ambiental (CVe), e da relacdo entre os
coeficientes de variacdo genético entre familias e
ambienta(CVg/CVe), € entre os coeficientes de variacdo genético
dentro de familia e ambiental (CVy4d/CVe), para as caracteristicas
DAP, ALT e VOL, para familias de meios-irméos de E. urophylla,
aos 55 meses de idade

Coeficiente de Caracteristica
Variagdo DAP ALT VOL
CVge 5,16 3,87 12,11
CVyd 22,79 12,94 45,91
CVig 22,99 13,91 46,93
CViex 23,79 15,32 49,42
CVe 3,05 5,08 9,72
CVge/CVe 1,69 0,76 1,25
CVqd/CVe 7,46 2,54 4,73

Segundo VENCOVSKY (1987), ha uma situacdo favoravel para a
obtencéo de ganhos na sele¢éo, quando a relagéo entre o0 CVyq € 0 CVe tende a
um ou mais, sendo, portanto, um indicador importante das possibilidades de
sucesso na obtencdo de ganhos genéticos. Assim, quando essa relacdo for
superior a um, a variacdo genética supera a variacdo ambiental, favorecendo a
selecdo. Em vista disso e considerando-se os resultados aqui encontrados para
essa relacdo, conclui-se que, para todas as caracteristicas com exce¢ao do
CVge da ALT, tanto o CVy4 como 0 CVgyq foram superiores ao CVe, evidenciando

perspectiva favoraveis de ganhos genéticos na selecdo entre e dentro de
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familias. Entretanto, ndo basta somente que esta relacdo seja superior a um,
importando, também, a magnitude dos valores envolvidos.

VENCOVSKY (1987) e KAGEYAMA (1980) relatam que a relacdo
CVy/CVe e a herdabilidade s&o indicadores das possibilidades de ganhos
genéticos com a selecdo, pois desempenham importante funcdo no
entendimento da estrutura genética da populacdo por mostrarem a quantidade
de variacdo existente entre familias.

Como para todas as caracteristicas o CVgyq foi bem maior que 0 CVge
espera-se que a selecdo entre e dentro de familias promova maiores
progressos com a selecdo do que somente a selecéo entre familias.

Mesmo a relagdo CVg/CVe para a caracteristica ALT ndo tendo
apresentado valor acima da unidade mais sim muito proximo, pode-se
considerar como uma situacao favoravel para a obtencao de ganhos na selecéo
entre as familias.

O coeficiente de variagdo genético (CVy ), que corresponde ao desvio
padrdo genético, expresso em porcentagem da média, € um indicador da
grandeza relativa das mudangas em um carater que podem ser obtidas por
meio da selecdo ao longo de um programa de melhoramento. Esses
coeficientes que oscilaram entre 3,87% entre familias para ALT, a 45,91 %
dentro de familia para VOL, indicam que a selecdo das melhores progénies
possibilitara expressivo aumento no valor genético da populacéo.

A estimacdo de parametros genéticos de uma populacdo é de grande
importancia nos programas de melhoramento. Porém, para um dado carater, a
estimativa de um parametro pode ser variavel, pois é funcdo da variabilidade
genética existente na populacédo e das condicdes de ambientes (FALCONER,
1989).
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4.2.3. Estimativas de herdabilidade

A existéncia de variacdo estatisticamente significativa, entre familias
para qualquer carater, é entendida como possibilidade de este carater ser
melhorado pela selecdo. No entanto, esta constatacdo nada indica sobre a
quantidade de variabilidade genética dentro dessa populacdo. Mas pode para
isso utilizar da estimativa de herdabilidade, mais especificamente no sentido
restrito, que proporciona conhecimento da magnitude relativa das variacoes
genéticas e ambientais.

A herdabilidade é um parametro que informa a confiabilidade que o
valor fenotipico representa o valor genotipico ( Vencovsky, 1987).

As estimativas de herdabilidade, em nivel de médias de familia, de
plantas dentro de familias, de plantas no experimento e no bloco, para as
caracteristicas. DAP, ALT e VOL podem ser observadas no Quadro 5.

As estimativas para as herdabilidades, em nivel de blocos e de
experimento, foram baixas e semelhantes para cada caracteristica,
evidenciando a baixa contribuicdo do efeito de blocos para a variancia
fenotipica (Quadro 5). Associando os baixos valores de herdabilidade no
experimento e no bloco, aos altos valores de herdabilidade em nivel de médias
de familias e baixos a nivel de individuos dentro de familias, conclui-se que nao
€ viavel a selecdo massal, seja no bloco ou no experimento.

COTTERILL e ZED (1980) citam que, quando os valores de
herdabilidade em nivel de médias de familias forem mais elevados que aqueles
obtidos em nivel de plantas dentro de familias, a selecao sera mais eficiente se
se basear em familias, do que dentro de familias, isto considerando uma
mesma intensidade de selecdo. Neste caso, poder-se-ia combinar a selecao
entre e dentro, a fim de explorar adequadamente a variabilidade, elevando o

ganho genético total.
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Quadro 5— Estimativas dos coeficientes de herdabilidade em nivel de médias
de familias (h%), de plantas dentro de familias (h?), de plantas no

experimento (h? ) e no bloco (h?), estimados para as

caracteristicas em estudo, nas familias de meios-irméos de E.
urophylla, aos 55 meses de idade

Coeficiente de Caracteristicas

herdabilidade DAP ALT VOL
h2 0,59 0,58 0,63
h3 0,15 0,23 0,20
hZ, 0,19 0,26 0,24
h? 0,19 0,26 0,24

Conforme pode-se observar no Quadro 5, as caracteristicas DAP, ALT
e VOL apresentaram valores de herdabilidade em nivel de médias de familias
relativamente altos, porém, muito préximos, variando de 0,59 a 0,63,
evidenciando condicdes favoraveis para selecdo entre médias de familia, para

todas as caracteristicas.

4.2.4. Estimativas das correlacdes genotipicas entre os caracteres.

Segundo FALCONER (1989), a correlagdo que pode ser diretamente
mensurada entre dois caracteres, em determinado nimero de individuos que
representam a populacédo, é denominada correlacdo fenotipica. E necessario
distinguir duas causas nessa correlacdo: a genética e a ambiental. Somente a
correlacdo genética envolve associacbes de natureza herdavel e, por
conseguinte, de real interesse num programa de melhoramento.

No Quadro 6 podemos observar como ja era de se esperar, uma alta
correlacdo entre as caracteristicas ALT e DAP e entre essas duas com o VOL.
O DAP apresentou uma maior correlacdo com o VOL devido a sua participacéo
na determinacdo do VOL ser maior que a ALT(na célculo de volume o DAP

entra como um componente quadratico).
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Os valores do coeficiente de correlacdo genética, entre todas as
caracteristicas foram altos, variando de 0,80 entre DAP e ALT a 0,98 entre DAP
e VOL, e concordantes com os apresentados por PIRES (1996), indicando uma

grande eficiéncia no uso da selec¢&o indireta.

Quadro 6 — Estimativas das correlacdes genotipicas entre as caracteristicas
estudadas, em nivel de médias de familias

Caracteristica DAP ALT VOL
DAP 1 0,8005 0,9781
ALT 1 0,8788
VOL 1

4.3. Selecao entre e dentro — direta e indireta

O objetivo principal no melhoramento de eucalyptus € identificar
individuos, por meio de critério de selecdo previamente estabelecido, que
devem permanecer no programa de melhoramento de geracdo para geracao.
Segundo VENCOVSKY e BARRIGA (1992), estimar o progresso esperado com
a selecdo € uma das mais importantes aplicacbes da genética quantitativa.
Pelos progressos esperados, o melhorista tem condi¢des de julgar qual critério
de selecdo deve ser o mais promissor nas condicdes em que se desenvolve o
programa de melhoramento.

A selecdo entre e dentro de progénies consiste em, primeiramente,
selecionar progénies inteiras, levando em conta o desvio do valor da progénie
em relacdo ao valor fenotipico médio da populacdo. Posteriormente,
selecionam-se os melhores individuos, em relacdao ao valor fenotipico médio da
progénie.

Os ganhos por selecédo foram obtidos direta e indiretamente para cada
caracteristica, considerando selecdo entre médias de familias e dentro de
familias, pelo procedimento selecéo entre e dentro — direta e indireta, utilizando

o software Genes (CRUZ, 2001). As porcentagens de selecdo foram 25%
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entre e 25% dentro de familias, sendo as mesmas mantidas para todas as
caracteristicas, a fim de facilitar as interpretacdes e discussdes dos resultados e
comparacao entre os diferentes critérios de selecdo empregados no presente
estudo. Foram selecionadas, no total, 50 plantas, resultando numa
porcentagem de selecéo na populacéo de 6,25%.

Os ganhos de selecao direta e indiretamente, entre, dentro e totais
(entre e dentro), sdo apresentados no Quadro 7, para as 3 caracteristicas (DAP,
ALT e VOL), nas familias de meios-irmaos de E. urophylla, aos 55 meses de
idade

Quadro 7 - Média dos selecionados e ganhos de selecdo entre (GS¢), dentro
(GSg) e entre e dentro (GSeq), diretos e indiretos sobre as
caracteristicas diametro a altura do peito (DAP), altura total (ALT) e
volume total com casca (VOL), para familias de meios-irméos de E.
urophylla, aos 55 meses de idade

Resposta em

Selegdo sobre Ganho Total
DAP ALT VOL
Média Sel. 13,15 17,49 0,11
GSe(%) 5,14 3,09 11,79
DAP
GSy(%) 3,10 1,93 6,46
GSed(%) 5,14 2,97 12,28 20,39
Média Sel. 12,81 17,69 0,11
GSe(%) 3,91 3,67 10,07
ALT
GSy(%) 2,39 2,23 5,65
GSed(%) 3,50 3,67 9,65 16,82
Média Sel. 13,12 17,55 0,11
GSe(%) 5,28 3,57 12,67
VOL
GSy(%) 4,24 2,94 9,17
GSed(%) 5,010 3,150 12,67 20,83

Apesar das caracteristicas DAP, ALT e VOL, terem apresentado
herdabilidade, entre e dentro de familias (Quadro 5), muito préximas,

proporcionaram respostas a selecdo diferenciadas para todos 0s casos,
conforme apresentado no Quadro 7. Dentre estas caracteristicas, o0 menor
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ganho obtido foi para ALT, tanto para selecdo direta quanto para a indireta,
considerando entre médias de familias e dentro, fato este que pode ser
explicado pela baixa variacdo genética em relacdo a DAP e VOL, exibida por
esta caracteristica, com evidenciam 0s seus respectivos coeficientes de
variacao genética (Quadro 4).

Os maiores ganhos, tanto para selecdo direta quanto para a indireta
sobre outra caracteristica, considerando entre médias de familias e dentro,
foram obtidos para VOL. Resultado este compativel com a alta variacdo
genética revelada por esta caracteristica, e muito interessante para o
melhoramento de Eucalyptus, dado que é a caracteristica silvicultural mais
importante no programa.

Dessa forma conclui-se que para as trés caracteristicas, considerando
ganhos totais, pela selecéo entre e dentro direta e indireta ( Quadro 7), que o0s
menores ganhos serdo obtidos quando se seleciona sobre a ALT, ganhos
intermediarios para DAP e maiores quando a sele¢éo é praticada sobre o VOL,
com boas perspectivas de sucesso em um programa de melhoramento para tais
caracteristicas, evidenciando assim, a aplicabilidade da sele¢éo entre e dentro
de familias para esta populacédo, em especial para VOL.

Pode-se observar também no Quadro 8, que mesmo com as altas
correlagcdes entre os caracteres, houveram diferencas significativas quanto a
ordem de selecao (ranqueamento das melhores familias) e nimero das familias
selecionadas entre DAP, ALT e VOL.
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Quadro 8 — Relacao das familias selecionadas pelo critério de selecdo entre e
dentro, para as caracteristicas em estudo.

Caracteristicas

Ordem de selecao

DAP ALT VOL
1 56 31 35
2 35 89 89
3 7 46 56
4 85 73 73
5 6 4 4
6 4 85 85
7 89 62 50
8 73 50 31
9 50 9 7
10 14 74 18
11 34 49 14
12 18 35 6
13 16 18 69
14 31 66 34
15 69 51 79
16 61 69 61
17 74 94 74
18 66 79 46
19 37 57 62
20 46 100 16
21 5 48 66
22 94 59 33
23 79 78 57
24 8 14 55
25 33 13 94
Média das selec. 13,14 17,69 0,1131

4.4. Selecao combinada

Uma das criticas que se faz a selecéo entre e dentro de progénies € o
fato de individuos potencialmente superiores de progénies médias a
intermediarias ou individuos medianos de progénies superiores, ndo serem
selecionados. Para contornar este problema, pode-se empregar a selecao
combinada, que é uma estratégia de selecdo que utiliza, simultaneamente, as
informagdes do individuo e de seus parentes. Foi utilizado, como critério de
selecdo, o indice de selecdo combinada proposto por PIRES (1996), que

considera o desvio do individuo em relagdo ao bloco em que este se localiza,
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concomitante com o desvio da progénie a que pertence este individuo, em
relacdo a média da populacéo.

O que difere basicamente a selecdo combinada da selecdo entre e
dentro de familias, é a consideracdo ao valor individual e as médias de familias
de maneira ponderada, feita pela selecdo combinada, por meio da geracdo de
um indice, resultando em um numero diferenciado de familias e individuos
selecionados por familias, enquanto, para selecdo entre e dentro, esse nimero

€ constante.
Os resultados obtidos para os estimadores dos coeficientes

Bl(coeficiente que indica o mérito do individuo) e Bz(mérito da familia), para

todas as caracteristicas (DAP, ALT e VOL), sdo apresentados no Quadro 9.

Conforme ilustrado no Quadro 9, os coeficientes do indice de selecéo

b, e b, diferiram entre si, onde o coeficiente b, foi sempre superior ao b;.

Quadro 9— Estimativas dos coeficientes b; e b, do indice de selecédo
combinada, em relag&o ao diametro a altura do peito (DAP), Altura
total (ALT) e volume total com casca (VOL), nas familias de meios
irmaos de E. urophylla aos 55 meses de idade

Variavel b1 b, by /by
DAP 0,1612 0,5481 3,4001
ALT 0,2171 0,4603 2,1202
VOL 0,2031 0,5426 2,6716

Os resultados para as respostas a selecdo com base no indice de
selecdo combinada sdo apresentados no Quadro 10. Com base neste quadro,
verifica-se ganhos positivos para todas as caracteristicas, considerando que as
intensidades de selecao foram as mesmas aplicadas para a selecao entre e
dentro de familias, para todas as caracteristicas, no sentido positivo ou de
acréscimo. Avaliando os ganhos proporcionados pelo indice (Quadro 10),
verifica-se a mesma tendéncia para todas as caracteristicas, sendo menores

para aquelas que apresentaram baixa variacdo genética entre e dentro de

57



familias, aumentando a medida que aumenta essa variacdo, conforme pode-se
constatar, ao associar 0s respectivos coeficientes de variagdo genotipico entre

e dentro de familias apresentados no Quadro 4.

Quadro 10 — Estimativas dos ganhos esperados a selecdo entre, dentro e
combinada para as caracteristicas em estudo, nas familias de
meio-irméos de E. urophylla, aos 55 meses de idade

Caracteristica

Selecao
DAP ALT VOL
Selecdo Entre GS 1,03 1,00 0,02
e dentro GS(%) 8,50 6,04 23,68
Selegdo GS 1,34 1,31 0,03
Combinada GS(%) 11,11 7,88 29,92

Observa-se no Quadro 10 que para todas as caracteristicas, os maiores
ganhos foram preditos com a sele¢cdo combinada, e que a caracteristica ALT,
com o0s mais baixos coeficientes de variacdo genética entre familias (3,88) e
dentro (12,94), proporcionou 0 menor ganho, enquanto o VOL com 0s mais
altos entre familias (12,11) e dentro (45,92), proporcionou o maior ganho.

No Quadro 11 estdo apresentados os dados referentes a populagéo de
melhoramento estudada, bem como os valores genéticos associados aos
cinquenta melhores individuos para cada uma das caracteristica estudada.
Nestes quadros verificou-se, com excecdo da caracteristica DAP, que o0s
melhores individuos possuem valores fenotipicos de magnitudes maiores que
100% acima da média inicial geral apresentada no Quadro 1, além de todos
apresentarem valores genotipicos muito alto, ndicando que a selecédo desses

individuos conduzira a progressos genéticos consideraveis.
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4.5. Selecéo pelo procedimento REML/BLUP
4.5.1. Estimativa dos parametros genéticos
4.5.1.1. Estimativas das variancias genéticas, fenotipicas e ambientais

Analisando o Quadro 12, pode-se observar que todas as caracteristicas em
estudo exibem niveis diferenciados de controle genético, 0 que mostra a magnitude das
variancias associadas, que nao diferiram significativamente das encontradas pelo
método de predicdo utilizado para selecdo entre e dentro, e selecdo combinada. Assim
como mencionado anteriormente, a caracteristica VOL ndo deve ser comparada a DAP

e ou ALT, pois a primeira é funcéo das duas ultimas.

Quadro 12 — Estimativas das variancias genética aditiva (62), ambiental entre parcelas
(62,), e fenotipica dentro de familia (&7,), para as caracteristicas DAP,
ALT e VOL, para familias de meios-irméos de E. urophylla, aos 55 meses

de idade
A Caracteristica
Variancia
DAP ALT VOL
o2 1,51 1,67 5x 10
0% 0,09 0,65 1x10*
&2, 8,25 6,43 2,2x1073
Média geral 12,09 16,62 9,4 x 1072

Da mesma forma como para os dados obtidos pelo método da ANOVA, como
os valores das estimativas de variancias ambientais ndo diferiram significativamente,
pode-se concluir que ha uma baixa magnitude para o efeito de ambiente e uma boa

eficiéncia em termos de precisdo experimental.
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45.1.2. Estimativas de herdabilidade

As estimativas de herdabilidade, em nivel de médias de familia, de plantas
dentro de familias, para selecao de individuos para as caracteristicas DAP, ALT e VOL

podem ser observadas no Quadro 13.

Quadro 13 — Estimativas dos coeficientes de herdabilidade no sentido restrito, em
nivel de planta dentro de familia (h3), e de médias de familias (h2),

associada ao método BLUP, para as caracteristicas em estudo, nas
familias de meios-irmaos de E. urophylla, aos 55 meses de idade

Coeficiente de Caracteristicas

herdabilidade DAP ALT VOL
h? 0,18 0,26 0,24
h2 0,67 0,64 0,72

m

Os coeficientes de herdabilidade em nivel de individuo, para todas as
caracteristicas foram baixos e os valores dos coeficientes de herdabilidade a nivel de
médias de familias ou parcelas apresentaram magnitudes moderadas, revelando
presenca de consideravel variabilidade genética na populacdo, e indicando que os
ganhos com a selecao serdo maiores entre familias.

Comparando-se os valores de herdabilidade aqui encontrados, com os obtidos
no método anterior, observa-se que, tanto para valores a nivel de médias de familias
guanto a nivel de plantas dentro de familias, os encontrados no método anterior (pela
ANOVA) foram sempre superiores, 0 que possivelmente contribuird para maiores

valores de ganhos.
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4.5.2. Selecéo pelo BLUP Individual

No Quadro 14 estdo apresentados os dados referentes a populacdo de
melhoramento estudada, bem como os valores genéticos associados aos cinquenta
melhores individuos para cada uma das caracteristicas estudada. Nestes quadros
verificou-se, com excec¢do da caracteristica DAP, que os melhores individuos possuem
valores fenotipicos bem maiores que a média inicial geral apresentada no Quadro 1,
além de todos apresentarem valores genotipicos muito alto, indicando que a sele¢éo
desses individuos conduzira a progressos genéticos consideraveis.

Comparando-se 0 quadro 14, com o quadro 11, observa-se que apesar do
baixo numero de familias apresentadas nos quadros, encontrou-se grande equivaléncia
entre os resultados, tanto com relacdo as familias quando os individuos dentro das
mesmas, além da coincidéncia na sequéncia dos selecionados; porém os valores
genéticos estimados pela sele¢do combinada foram sempre superiores.

No Quadro 15 estdo apresentados as familias selecionadas pelo procedimento
BLUP, considerando uma porcentagem de selecdo de 25%, ordenada pelo valor

genético aditivo predito cada uma das caracteristica estudadas.
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Quadro 15 — Valores genéticos aditivos preditos (VG), sobre as caracteristica

diametro a altura do peito (DAP),

altura total

(ALT) e

caracteristica volume total (VOL), a nivel de familias de meios-
irmaos de E. urophylla, aos 55 meses de idade

DAP ALT VOL
Ordem Familia VG Familia VG Familia VG
1 56 2,57 31 2,55 35 0,04
2 35 2,20 89 2,02 56 0,04
3 85 1,71 73 1,99 89 0,04
4 7 1,68 46 1,93 73 0,03
5 6 1,64 62 1,53 4 0,03
6 4 1,63 85 1,46 85 0,03
7 73 1,58 4 1,43 31 0,03
8 50 1,40 50 1,41 50 0,03
9 89 1,32 9 1,38 7 0,03
10 34 1,30 74 1,24 18 0,03
11 14 1,29 18 1,23 6 0,02
12 18 1,19 69 1,18 69 0,02
13 16 1,19 35 1,16 34 0,02
14 31 1,15 94 1,15 79 0,02
15 69 1,07 49 1,15 14 0,02
16 61 1,02 79 1,15 62 0,02
17 66 0,92 66 1,12 61 0,02
18 37 0,88 51 1,08 46 0,02
19 5 0,87 57 1,02 16 0,02
20 46 0,84 100 0,93 66 0,02
21 94 0,83 48 0,83 33 0,02
22 79 0,83 59 0,78 57 0,02
23 8 0,77 78 0,77 74 0,02
24 74 0,77 13 0,73 94 0,01
25 33 0,74 14 0,72 55 0,01

Analisando os Quadros 15 nota-se que entre as 25 familias

selecionadas para cada caracteristica, algumas n&o coincidem

entre uma

selecdo e outra, 0 que ndo € surpresa, pois como a correlacdo entre as

caracteristicas apesar de serem altas, ndo correspondem a unidade sempre
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existira a chance de uma familia ser selecionada para uma caracteristica e ndo
ser para outra, sendo que essa diferenca tende a ser maior a medida que se

aumenta a intensidade de selecdo entre familias.

No Quadro 16, sdo apresentados 0os ganhos totais obtidos com todos os
critérios de selecdo estudados (selecédo entre e dentro, combinada e pelo
BLUP), para as caracteristicas em estudo, considerando uma intensidade de
selecdo de 25 % entre familias, o que equivale a 25 familias das 100 utilizadas

no presente trabalho.

Quadro 16 — Estimativas da médias dos individuos selecionados e dos ganhos
esperados a sele¢cdo entre e dentro, combinada e pelo BLUP,
para as caracteristicas de DAP, ALT e VOL, para familias de
meio-irméaos de E, urophylla, aos 55 meses de idade, analisando
dados desbalanceados

Caracteristica

Estratégia de Selecao

DAP ALT VOL
MS 13,15 17,69 0,112
Selecdo entre o 0,40 0,40 0,015
e dentro
GS(%) 3,37 2,37 11,01
MS 16,02 19,93 0,180
Selecédo
combiads  GS 1,34 1,31 0,033
GS(%) 11,11 7,88 31,94
MS 15,97 19,90 0,175
BLUP GS 1,32 1,30 0,027
GS(%) 10,93 7,81 31,70

Assim como mencionado no Quadro 10 , verifica-se ganhos positivos
para todas as caracteristicas, e novamente observa-se que 0s maiores ganhos
foram obtidos com a selecdo combinada e pelo método BLUP, para todas as

caracteristicas em estudo.
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5. CONCLUSOES

Com base nas andlises realizadas, evidenciaram-se 0S seguintes
resultados:
Considerando os dados utilizados nos critérios de selecao entre e dentro
e sele¢cdo combinada

As caracteristicas estudadas (DAP, ALT e VOL), exibiram
variabilidade genética significativa, e todas apresentaram médias dentro
dos padrbes, compativeis tanto com a espécie em questdo quanto
outras largamente utilizadas em programas de melhoramento florestal
no Brasil.

Quanto a variabilidade genética, todas apresentaram niveis
diferenciados, sendo que VOL demonstrou maiores variabilidades,
conforme ilustrado pelos seus valores de coeficientes de variacao
genético.

Os valores de herdabilidade em nivel de médias de familia foram
bem proximos para as caracteristicas estudadas, apresentando valores
entre familias de 0,60 a 0,63, e dentro de familias entre 0,15 e 0,20.
Além da proximidade entre os valores de herdabilidade em nivel de
blocos e de experimento, evidenciando que os fatores ambientais (bloco

ou experimento) n&o interferiram na selegéo propriamente dita.
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Os dois critérios de selecdo mostraram-se eficientes para
aplicacdo no melhoramento de eucalyptus, para todas as caracteristicas
avaliadas. Mas os maiores ganhos genéticos foram proporcionados
pela sele¢cdo combinada.

A selecdo entre médias de familias proporcionou ganhos diretos
gue variaram de 3,668 para ALT a 12,669 para VOL, e indiretos que
variaram de 3,912, quando a selecéo foi em ALT e a resposta em DAP,
a 5,286, quando a selecdo foi em sobre VOL e o ganho em DAP. E a
selecdo dentro de familia, produziu ganhos diretos, que variaram de
2,231 para ALT a 9,166 para VOL, e indiretos que variaram de 2,391
para selecdo em ALT e ganho em DAP, a 4,239 para selecdo em VOL
e ganho em DAP. Para ganhos totais obteve-se melhores resultados
guando a selecéo foi direta sobre VOL, confirmando ser a caracteristica
silvicultural mais apropriada para selecédo tanto para se obter ganhos
diretos sobre ela quanto indiretos sobre as outras caracteristicas
estudadas.

A selecdo combinada utilizando o indice proposto por PIRES
(1996) proporcionou os melhores ganhos, que variaram de 7,8809 para
ALT 29,91 para VOL, sendo ambos os ganhos muito superiores aos
obtidos com a selecéo entre e dentro.

Considerando os dados utilizados e obtidos pela metodologia de modelos
mistos (procedimento REML/BLUP)

Este critérios de selecdo mostrou-se eficientes para aplicacdo no
melhoramento de eucalipto, para todas as caracteristicas avaliadas,
apresentando ganhos genéticos iguais estatisticamente a selecéo

combinada encontrados.

Assim pode-se concluir que tanto a sele¢cdo entre e dentro quanto o
BLUP e Combinada oferecem estimativas precisas, porém quando se utiliza
REML/BLUP ou selecdo combinada, os ganhos sao significativamente maiores,
mostrando uma maior eficiéncia na escolha dos melhores individuos dentro da

populagéo.
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