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RESUMO

SILVA, JEANE CABRAL. Analise Univariada e Multivariada em
Progénies de Eucalyptus camaldulensis Dehnh em Mato Grosso. 2014.
Dissertacdo (Mestrado em Ciéncias Florestais e Ambientais) -
Universidade Federal de Mato Grosso, Cuiaba — MT. Orientador: Prof. Dr.
Reginaldo Brito da Costa.

O Eucalyptus camaldulensis Dehnh destaca-se entre as espécies do seu
género, devido a sua ampla plasticidade e seus multiprodutos. O sucesso
de um programa de melhoramento genético depende do germoplasma
disponivel, fatores ambientais e metodologias de selecdo. O presente
estudo objetivou avaliar a variabilidade e diversidade genética de 132
progénies de Eucalyptus camaldulensis utilizando os métodos univariado
e multivariado, instalados na regido de Santo Antonio do Leverger — MT,
localizado na Serra de S&o Vicente. Dessa forma, utilizaram-se
metodologias para avaliar a variabilidade genética através dos parametros
genéticos e as técnicas de agrupamentos. O trabalho foi dividido em dois
capitulos. No primeiro utilizou-se analise univariada para avaliar os
parametros genéticos e 0s ganhos com a selecdo. Os resultados
indicaram variabilidade genética para os caracteres analisados,
especialmente para o carater DAP. Os maiores ganhos genéticos foram
encontrados através da sele¢do individual, quando comparados a selecao
entre e dentro. Assim, esses resultados sdo importantes na sequéncia do
programa de melhoramento da espécie na &rea de abrangéncia do
estudo, no Estado de Mato Grosso. No segundo capitulo utilizou-se a
andlise multivariada para determinar a divergéncia genética entre as
progénies pelo método de agrupamentos Tocher, através das distancias
de Mahalanobis e a Euclidiana. Os resultados mostraram-se eficazes para
a alocacdo das progénies em grupos divergentes, bem como para a
classificagdo das progénies selecionadas, facilitando as estratégias de
melhoramento genético da espécie.

Palavras-chave: Parametros genéticos, métodos de selecao,
agrupamentos.



ABSTRACT

SILVA, JEANE CABRAL. Univariate and Multivariate analysis for
Eucalyptus camaldulensis Dehnh in Mato Grosso. 2014. Dissertation
(Master's degree in Forestry and Environmental Sciences) — Federal
University of Mato Grosso, Cuiaba - MT. Adviser Prof. Dr. Reginaldo Brito
da Costa.

The Eucalyptus camaldulensis Dehnh stands out between the species of
the genus, due to the wide plasticity and their multi-products. The success
of the genetic improvement program depends of the available germplasm,
environmental factors and methodologies selection. The present study
was estimate to evaluate the genetic variability and diversity to 132
progenies of Eucalyptus camaldulensis using analyze the univariate and
multivariate methods, installed in the Santo Antonio de Leverger region -
Mt, located in the Serra de Sado Vicente. Such a way were used
methodologies to assess genetic variability through genetic parameters
and a grouping techniques. The work was divided into chapters. In the first
chapter were used the analysis univariate to evaluate the genetic
parameters and the gains with the selection. The results indicated genetic
variability for the analyzed characters in particular to DAP. The higher
genetic gains were found through the individual selection when compared
among the selection between and within. So, these results are important
for the sequence of the improvement of the specie in the studies amount
area in Mato Grosso State. In the second chapter were used the
multivariate analysis for determining the genetic divergence between
progenies for a groups methodologies, through the distances Mahalanobis
and the Euclidiana. The results proved more effective for the progenies
allocation in various groups, just as well for the select progenies
classification, facilitates the strategies of the genetic improvemnet of the
specie.

Key-words: Genetic parameters, selection methodologies, groups.



1. INTRODUCAO GERAL

As florestas plantadas com o género Eucalyptus tém ganhado
posicdo de destaque no setor florestal brasileiro, principalmente com o
auxilio do melhoramento genético, visando maximizar os ganhos na
orientacao de estratégias de melhoramento da espécie.

O género Eucalyptus devido a sua importancia econbmica é
plantado em quase todo o territério nacional, pelo fato da espécie ter
uma grande diversidade e boa adaptabilidade a vérios tipos de
ambiente (MARTINS et al.,, 2002). Entre as espécies do género o
Eucalyptus camaldulensis se destaca, devido a sua ampla plasticidade
e seus multiplos produtos.

O programa de melhoramento genético do eucalipto tem
como finalidade o desenvolvimento de genoétipos superiores, capazes
de obterem ganhos nas proximas geracdes, e com aplicacdo de
métodos de selecdo nos testes de progénies, tem tornado possivel a
identificacdo de individuos superiores, com ampla base genética, ao
longo de vérios ciclos de selecdo (SANTOS, 2012).

Diante disso, existem vdrias técnicas de selecdo para o
melhoramento genético de espécies florestais, normalmente as mais
utilizadas sao as analises univariada e multivariada. Com possibilidade de
predicdo de ganhos, através da genética quantitativa, contribuindo a
domesticagdes de culturas de uma forma geral (MARTINS et al., 2005).

As culturas perenes possuem varios aspectos biolégicos, tais
como a sobreposicao de geragdes, longo ciclo reprodutivo, reprodugcao
sexuada e assexuada e expressdo dos caracteres ao longo das varias
idades (RESENDE, 2002). Logo, a aplicacdo de metodologias eficientes
durante o processo seletivo é de extrema importancia para o

melhoramento de espécies florestais.
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Nesse sentido, as andlises univariada e multivariada s&o
considerados procedimentos importantes para o0 programa de
melhoramento genético de Eucalyptus camaldulensis.

O presente estudo objetivou avaliar a variabilidade e
diversidade genética por meio de caracteres quantitativos de 132
progénies de Eucalyptus camaldulensis Dehnh em Mato Grosso utilizando

métodos univariado e multivariado.
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2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Eucalyptus camaldulensis Dehnh

O plantio de Eucalyptus iniciou-se no Brasil para fins produtivos
em 1904, pelo Engenheiro Agrénomo Edmundo Navarro de Andrade, que
implantou uma colecdo de espécies e variedades do género, iniciando um
reflorestamento experimental com o objetivo de producdo de lenha e
dormentes para a Companhia Paulista de Estradas de Ferro, este material
representa o mais completo banco de germoplasma do género no Brasil,
localizado na Floresta Estadual Edmundo de Andrade (EFENA) na cidade
de Rio Claro, S&o Paulo (MARTINI, 2004).

As florestas plantadas com o0 género Eucalyptus merecem
destaque no setor florestal brasileiro, em fungdo da sua silvicultura ter
conseguido um alto nivel de desenvolvimento tecnoldgico, destacando-se o
melhoramento genético, pois proporcionam ganhos de grande magnitude,
principalmente na produtividade volumétrica (CAIXETA et al., 2003).

As principais espécies plantadas atualmente no Brasil sdo o
Eucalyptus camaldulensis, Eucalyptus grandis, Eucalyptus saligna e o
Eucalyptus urophylla, entre outras (GUIA DO EUCALIPTO, 2008), bem
como alguns hibridos com alta produtividade.

No Brasil pode ser plantado desde o Rio Grande do Sul até a
Amazbnia em praticamente quase todo o territério nacional,
principalmente em regides de clima tropical, utilizando sementes de
procedéncias adequadas (FERREIRA e SILVA, 2004).

A espécie do género que possui uma ampla distribuicdo natural
na Australia continental é o Eucalyptus camaldulensis, sendo encontrada
praticamente em todo o territorio australiano, considerada uma espécie
endémica (NIETO e RODRIGUEZ, 2003), pertence a familia Myrtaceae,
apresentando cerca de 600 espécies, muitas variedades e hibridos
(NIETO e RODRIGUEZ, 2003).

13



E uma espécie de rapido crescimento, normalmente
apresenta forma de fuste reta, podendo atingir de 25 a 30 m de altura e
copa densa, apresentando no sistema radicular a presenca de
lignotubérculos, o que explica sua resisténcia a seca e ao frio,
chegando a suportar uma temperatura minima de — 6,7° C e maxima de
52,8° C, caracteriza-se pela a grande resisténcia ao vento e do ponto de
vista ornamental é excelente, sobretudo a variedade pendula (NIETO e
RODRIGUEZ, 2003).

As principais caracteristicas edafoclimaticas da espécie séo:
capacidade de desenvolver-se bem em solos relativamente pobres,
resisténcia a longos periodos de seca, tolerancia a periodos chuvosos,
alguma resisténcia a geada, a madeira produzida é mais dura, pesada e
escura quando comparada as espécies E. grandis e E. globulus
(MARTINS et al., 2002).

Por isso cresce o interesse pela utilizacdo do E. camaldulensis
para fins de melhoramento genético, pois objetiva introduzirem-se as
caracteristicas de interesse da espécie em seus hibridos e, na sequéncia,
assegurar-se em seus clones (SILVA, 2010). Com isso tem-se levado a
demanda de estudos para caracterizar e conservar a espécie, como pode
ser constatado por: Paula et al. (2002); Moraes et al. (2007); Alves et al.
(2009); Silva (2010) e Costa et al. (2012).

2.2 MELHORAMENTO GENETICO DAS ESPECIES

O melhoramento genético de espécies florestais vem
complementar a acdo do manejo florestal, gerando povoamentos mais
produtivos e adaptados a diferentes regides. Neste contexto, a selecao de
fendtipos superiores é uma préatica importante que se deseja em uma
populacdo melhorada (MARTINS et al., 2005).

A partir de 1950, surge os primeiros trabalhos desenvolvidos

com o melhoramento das primeiras espécies em pequena e depois em
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média e larga escala, por isso, 0 melhoramento genético € uma ciéncia
relativamente nova, foram provavelmente Pinus elliottii e Pinus taeda nos
Estados Unidos, e Acacia mearnsii na Africa do Sul. No Brasil, o
melhoramento genético comegou a partir de 1967, com a implantacéo da
lei dos incentivos fiscais ao reflorestamento, o que colaborou muito para a
silvicultura intensiva no pais (RESENDE e FERNANDES, 1999).

O éxito de um programa de melhoramento genético de
espécies florestais depende quase que exclusivamente de informacao
do produto final de interesse, do germoplasma disponivel para
aquisicdo de tais produtos, informacdo dos fatores ambientais que
interferem na expressao fenotipica, metodologias de selecdo e
melhoramento, destacando-se o emprego eficiente das técnicas de
genética quantitativa (RESENDE, 2002).

O plantio de espécies florestais para satisfazer as exigéncias
de mercado deve considerar, aléem do desenvolvimento de novas técnicas
de manejo, os aspectos genéticos, em funcdo das interacbes de seus
gendtipos com o ambiente (MARTINS et al., 2005). Portanto, trata-se de
um instrumento fundamental a selecdo de gendtipos superiores no
melhoramento genético de espécies florestais para obter florestas mais
produtivas e adaptadas a diferentes regides (ROSADO et al., 2009).

Na conducao de um programa de melhoramento genético, em
sua avaliacdo é comum ter varios caracteres, cujo objetivo € praticar a
selecdo em alguns caracteres, simultaneamente, com isso 0 genotipo
escolhido deve reunir simultaneamente um conjunto de atributos
favoraveis e capazes de satisfazer as exigéncias do produtor ou
consumidor (SILVA e VIANA, 2012).

De maneira geral, as populacbes de melhoramento genético
sédo normalmente estruturadas em familias, sendo avaliadas em testes de
progénies com informacdo dentro da parcela e da sua procedéncia,
podendo ser de polinizagdo controlada ou aberta (FREITAS et al., 2009).

A literatura reporta diversos trabalhos de melhoramento
genético de espécies florestais com inimeras publicacdes, tais como a
aroeira (FREITAS et al., 2005), eucalipto (SANTOS et al., 2006), acai
(OLIVEIRA et al., 2007), ipé amarelo (COSTA et al., 2007), baru

15



(ROCHA et al., 2009), pequi (GIORDANI et al.,, 2012) e macauba
(MANFIO et al., 2012), entre outros.

Contudo, o melhoramento genético ainda carece de estudos
para a grande maioria das espécies das florestas nativas, principalmente
aquelas sem interesse comercial aparente ou em regides especificas
onde as espécies tém baixa produtividade.

Dessa forma, sdo crescentes os esforcos no sentido de
estabelecer florestas de usos mdltiplos, voltados principalmente para
atender a necessidade de madeira nos mercados nacional e internacional,
utilizada para energia, celulose, serraria e outros fins, em substituicdo as
madeiras nativas (MARTINS et al., 2005).

O género Eucalyptus apresenta, entre outras caracteristicas,
alta produtividade, idade reduzida de corte, homogeneidade de
matéria-prima e custo competitivo da madeira, além da possibilidade de
usos multiplos do povoamento e a obtencdo de multiprodutos da
madeira (SOUZA et al., 2011).

Entre as muitas espécies do género cultivadas no Brasil,
destaca-se o sucesso dos plantios de Eucalyptus camaldulensis atribuido
a sua producdo de madeira em relacdo a outras espécies em condicdes
ambientais adversas, por isso vem crescendo 0 interesse para 0

melhoramento genético.

2.4 CORRELACOES GENETICAS ENTRE OS CARACTERES

A correlacdo genética mede o grau de associacdo entre as
caracteristicas, interfere ou participa da selecdo, sendo causado por
efeitos pleitropicos dos genes ou por falta de equilibrio de ligacao
(VENCOVSKY 1978), por isso utilizada na orientacdo da estratégia de
melhoramento genético (RIBEIRO et al., 2001).
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Seu conhecimento € importante porque demonstra como a
selecdo para um carater influencia a expressao de outros caracteres. No
programa de melhoramento, geralmente, além de visar o aprimoramento de
um carater principal, busca-se também manter ou melhorar a expressao de
outros caracteres simultaneamente (LOPES et al., 2002).

As estimativas conseguidas pelas correlagbes genéticas
aditivas ao nivel de plantas individuais, embora apresentem modificacdes
de local para local, proporcionam uma nitida tendéncia para uma maior
correlacdo entre determinados caracteres e para a falta de correlacdo
entre outros (KAGEYAMA e VENCOVSKY, 1983).

Os caracteres correlacionados sdo de grande importancia no
melhoramento genético por duas causas principais: a) A conexao com as
causas genéticas, através da agdo pleiotropica dos genes; b) A conexao
com as provaveis modificacdes ocorridas pela selecéo, ou seja, ao melhorar
um carater ocorrerdo mudangas simultdneas em outros caracteres
correlacionados geneticamente com o primeiro (FALCONER, 1987).

Portanto, pode-se elevar a eficiéncia da selecdo de um
determinado carater empregando a correlacdo de caracteres em um
programa de melhoramento (DAROS et al.,, 2004). Com a selecdo de um
determinado carater pode modificar a média de todos os outros com as
quais é correlacionado geneticamente, ocasionando efeito indireto de
selecdo em tais caracteres (VILARINHO, 2001). Dessa forma, com o
conhecimento da natureza e da magnitude das correlacées entre caracteres
de interesse, proporciona uma maior visibilidade ao melhorista na condugéo
dos trabalhos nos testes implantados (FERREIRA et al., 2003).

Deste modo, quando o0s caracteres estdo associados ao
crescimento das arvores, mostram normalmente correlacfes genéticas
aditivas entre elas, de alta magnitude, indicando o reflexo desse carater
sobre o0 outro, quando se pratica a selecdo para um deles (ZIMBACK et
al., 2011).
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2.5 DIVERSIDADE GENETICA

Em um programa de melhoramento, o estudo da diversidade
genética por meio de analises biométricas é de grande importancia para a
definicdo da estratégia de melhoramento genético.

A divergéncia genética é o processo em que duas ou mais
populacdbes de wuma espécie acumulam alteracdes genéticas
independentes ao longo do tempo, ocorrendo em situagdes que se
tornaram isoladas e reproduziram-se por periodo de tempo consideravel
(SINGH e SOFI, 2012).

O estudo da divergéncia genética possibilita aos melhoristas a
utiizacdo de genitores superiores detectados na populagdo, a serem
utiizados em cruzamentos (MARTINS et al., 2002) nas proximas
geracoes.

O estabelecimento de estratégias eficientes no melhoramento
deve estar sujeito basicamente ao conhecimento precedente dos
mecanismos genéticos, que sao responsaveis pela heranca do carater
gue se deseja melhorar, tais como as acfes e efeitos génicos, 0 numero
de genes que controlam a repetibilidade, herdabilidade e associacdes
genéticas com outros caracteres (RESENDE, 2002).

A diversidade genética € de grande relevancia para o
melhoramento genético, pois quando adequadamente analisada, pode
diminuir o risco da cultura a doencas e, a0 mesmo tempo pode acelerar o
processo genético para determinados caracteres (CUI et al., 2001).

Existem varios métodos preditivos que podem ser utilizados no
estudo da divergéncia genética, entre eles a andalise multivariada, por
meio das medidas de dissimilaridade envolvendo a distancia Euclidiana e
a distancia de Mahalanobis, entre outros (CRUZ et al., 2004).

A distancia Euclidiana € empregada para caracterizar os
germoplasmas mantidos em cole¢cdes, em que o banco de dados

ndo possuem repeticbes. A distancia de Mahalanobis é
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recomendada para dados originados de ensaios com delineamento
experimental (CRUZ et al., 2004).

Logo, quanto mais divergentes forem 0s genitores, maior a
possibilidade de ocorrer a variabilidade na populacdo segregante, e
obter uma maior possibilidade de reorganizar os alelos com novas
combinacdes favoraveis (MANFIO et al., 2012).

Estudos sobre a diversidade genética vém sendo
largamente utilizados em programas de melhoramento genético
apresentando informagdes importantes ao melhorista para selegcédo
dos melhores individuos (LOPES, 2002; PAULA et al., 2002; ROCHA
et al., 2007; ALVES et al., 2009).

2.3 PARAMETROS GENETICOS

Os parametros genéticos consistem na deducédo da estrutura
genética, as quais variam para diferentes caracteres, idades e populacdes
(DUDA, 2003). As variaveis que definem as caracteristicas genéticas de
uma populagcdo podem ser consideradas como um dos aspectos de
grande relevancia na genética quantitativa, explicando a variabilidade
genotipica de uma caracteristica de interesse (CRUZ, 2005).

No programa de melhoramento se utiliza, normalmente, o0s
testes de progénies. Os testes sao usados na estimacao de parametros
genéticos e selecdo de individuos, principalmente em se tratando de
espécies florestais (RESENDE, 2002).

As estimativas dos parametros genéticos permitem predizer
0s ganhos origindrios de estratégias aplicadas no melhoramento
genético e, dessa forma, obter informac¢6es importantes para a escolha
do método de selecdo apropriado a populacdo em melhoramento
(SANTOS, 2012), auxiliando no processo seletivo e na base tedrica
para dar suporte nas recomendacdes dos materiais genéticos que irdo
ser comercializadas (MAIA et al., 2009).
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A estimacdo dos parametros genéticos, cuja finalidade
seja conhecer a magnitude da variabilidade genética, em conjunto
com a avaliacdo genética dos individuos que sao fundamentais nas
diversas etapas do programa de melhoramento com espécies
perenes (MANFIO et al., 2012).

A obtencado dessas estimativas para as plantas perenes sao
ainda mais importantes do que nas plantas anuais, devido ao seu longo
ciclo, assim, o melhorista pode decidir de forma mais consistente. Para
tanto, € necessario que 0s experimentos estabelecidos em campo
sejam bem delineados e conduzidos, a fim de se obter estimativas
confiaveis (BISON, 2004).

Os parametros genéticos populacionais de grande
relevancia para o melhoramento florestal sdo a variancia genotipica e
os efeitos aditivos e ndo aditivos, as herdabilidade no sentido amplo e
restrito, que se relacionam ao controle genético e o grau de facilidade
ou dificuldade de melhorar certos caracteres, a interagdo genotipos x
ambientes e as correlagdes genotipicas e fenotipicas entre as
caracteristicas (SANTOS, 2012).

O procedimento REML/BLUP (Maxima Verossimilhanca
Restrita/ Melhor Predic&o Linear ndo Viesada) tem sido empregado como
uma ferramenta para estimar os parametros genéticos de interesse no
melhoramento florestal de varias espécies, possibilitando estimativas de
alta precisdo, como nos trabalhos de Resende e Dias (2000), Sampaio et
al. (2000), Farias Neto e Resende (2001), Rocha (2004), Farias Neto et al.
(2008), Pedrozo et al. (2009), Atroch et al. (2011), Silva e Viana (2012) e
Rosado et al. (2012), entre outros.

Diante disso, diversos métodos de selecdo sao utilizados em
programas de melhoramento genético, destacando-se o0s métodos

univariado e multivariado.
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2.6 ANALISE UNIVARIADA

A utilizacdo da analise univariada tem se constituido em
estratégia eficiente para identificacdo dos genotipos superiores e sao
muito utilizada em programa de melhoramento genético no Brasil.

A identificacdo de gendtipos superiores exige métodos de
selecdo adequados para explorar com eficiéncia o material genético
acessivel para andlise, com isso tende a maximizar o ganho genético em
relacdo as caracteristicas de interesse (ODA et al., 2007), contribuindo
assim para o0 progresso genético das espécies florestais, com a
identificacdo dos melhores individuos dentro da populacéo.

As populacdes melhoradas geneticamente para atenderem
as exigéncias de produtividade do setor florestal devem ser
constituidas de gendétipos superiores desejados na populacdo sob
selecédo (SAMPAIO et al., 2000).

Nos trabalhos de melhoramento, o método de selecao é
um dos instrumentos de suma importancia, para a obtencao de
fendtipos superiores e recombinacbes de familias e individuos
superiores (MARTINS et al.,, 2006). Neste contexto, surge a
necessidade de conhecer a estratégia de selecdo, baseando-se em
diferentes métodos, sendo que cada um possui caracteristicas e
propriedades peculiares (FREITAS et al., 2009).

A andlise univariada é a maneira mais facil e préatica para obter
ganhos com uma Unica caracteristica por vez, consistindo em uma
resposta a selecdo com a modificacdo da média original de uma
caracteristica da populacdo, em consequéncia da selecdo praticada na
propria caracteristica (PAULA, 1997).

A selecao univariada por basear-se em apenas uma ou em
poucas caracteristicas pode ser em alguns casos, menos eficaz, em
funcdo da importancia da avaliagcdo e interpretacdo simultaneamente
de um méaximo possivel de caracteristicas envolvidas no sistema
produtivo (MAEDA et al., 2001).
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Uma das criticas feita a esse tipo de selecdo e na escolha do
método, os individuos superiores de progénies intermediarias ou
individuos intermediarios de progénies superiores nao sdo considerados
(FREITAS et al.,, 2009). Este aspecto tem gerado dificuldades na
obtencdo das estimativas de divergéncia e, portanto, na selecdo de
individuos (OLIVEIRA et al., 2007). E possivel que a informacéo de cada
um dos caracteres se complemente e a andlise do conjunto seja mais

precisa do que nas analises univariadas (ALVES, 2002).

2.7 ANALISES MULTIVARIADAS

As técnicas multivariadas quantificam a diversidade genética
existente nas espécies, identificando grupos similares ou dissimilares e,
ainda, aperfeicoando o uso dessa diversidade pela identificacdo dos
caracteres, disponibilizando mais informacdes sobre a divergéncia
genética (CRUZ et al., 2004).

A analise multivariada considera, simultaneamente, o
comportamento dos individuos e de suas familias (COSTA et al.,
2000; MARTINS et al., 2005), com base em medidas genéticas
(COSTA et al., 2000).

A aplicacdo da andlise multivariada consiste em uma
combinacgdo das mdltiplas informacdes inseridas na unidade experimental,
de maneira que a selecdo serd baseada em um conjunto completo de
variaveis importantes, que discriminam 0s materiais que Sd0 mais
promissores (MAEDA et al., 2001). Portanto, no método multivariado, a
escolha é baseada no desempenho individual e no desempenho da
progénie, em um Unico estagio. Dessa forma esse tipo de selecdo
disponibiliza mais informacées e consequentemente, leva a melhores
resultados que a selecéo entre e dentro (MARTINS et al., 2005).

No melhoramento genético, o emprego de métodos de andlises
genéticas possibilita a identificacdo dos genitores divergentes a
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hibridacéo, proporcionando uma divergéncia genética entre 0os acessos de
bancos de germoplasma, entre outras finalidades (DIAS et al., 1994).

Esse tipo de andlise tem sido aplicada para diversos
propoésitos, em grande numero de espécies florestais, auxiliando os
pesquisadores na reducdo de variaveis em um conjunto menor de dados.
No sentido biologico, eliminam-se aqueles individuos que contribuem
pouco para variacao total.

A utilizacdo de técnicas multivariadas para estimar a
divergéncia genética tem sido empregada em varios trabalhos e em
diversas culturas (OLIVEIRA et al., 2007; MANFIO et al., 2012; SILVA et
al., 2012).

A escolha do método de selecdo adequado esta sujeito a
intensidade, a observacdo dos ganhos genéticos preditos e a facilidade
de aplicacdo de cada método (ROSADO et al., 2009).
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RESUMO

ANALISE UNIVARIADA EM PROGENIES DE Eucalyptus camaldulensis
Dehnh

O presente estudo objetivou analisar os parametros genéticos atravées da
andlise univariada para progénies de Eucalyptus camaldulensis em Mato
Grosso. Os dados foram obtidos de um teste de progénie estabelecido no
campo experimental do Instituto Federal de Educagdo, Ciéncia e
Tecnologia de Mato Grosso — IFMT/Campus Sédo Vicente, Municipio de
Santo Antonio do Leverger. O referido teste de progénies foi instalado sob
delineamento de blocos ao acaso com 132 progénies, cinco repeticdes e
trés plantas por parcela em linhas simples, no espagamento 3 m x 2 m.
Aos quatro anos de idade avaliaram-se os caracteres: a) Diametro altura
do peito (DAP), Altura total (ALTT), Altura comercial (ALTC), Forma de
fuste (FF) e Sobrevivéncia (SOB), utilizando-se o procedimento de modelo
linear misto wunivariado aditivo atravées do software SELEGEN
(REML/BLUP). Os resultados obtidos das estimativas de parametros
genéticos demonstraram que os valores de herdabilidades individuais
obtidos foram de baixa magnitude para os caracteres ALTT, ALTC, FF,
SOB e mediana para o DAP. Os coeficientes de herdabilidades médias de
progénies apresentaram magnitudes medianas para o DAP, SOB e FF e
baixa para ALTT e ALTC, evidenciando certo controle genético e
condicbes favoraveis para selecdo. Os coeficientes de variacédo
experimental variaram de 8% a 29% considerados aceitavel para
experimento em campo. As acuracias encontradas foram de magnitudes
moderadas para todos os caracteres estudados. Os maiores ganhos
genéticos foram obtidos pela selecdo individual, quando comparados a
selecdo entre e dentro, podendo proporcionar ganhos geneéticos
importantes na sequéncia do programa de melhoramento da espécie. A
correlacdo genética foi positiva para todos os caracteres, com forte
correlagdo entre ALTT e ALTC. Assim os resultados obtidos indicam que
h&a variabilidade genética para os caracteres analisados, especialmente
para o carater DAP nas condi¢cfes de abrangéncia do estudo.

Palavras-chave: Parametros genéticos, ganhos genéticos, Selegen
Reml/Blup.
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ABSTRACT

UNIVARIATE ANALYSIS IN PROGENIES OF Eucalyptus camaldulensis
Dehnh

The present study was aimed to analyze the genetic parameters through
the univariate analysis for progenies of Eucalyptus camaldulensis in Mato
Grosso. The data been obtained from the progenies test stablished in the
in Experimental Field in the Federal Institute of Education, Science and
Technology of Mato Grosso-IFMT/Campus S&o Vicente, the municipality
Santo Antbnio de Leverger. The reffered progenies test was installed in
the form of design blocks with 132 progenies, five repetitions and three
plants for parcels in simple lines, in the spacing of 3m x 2m. The age of
four years old,evaluated the characters: a) Diameter at breast height
(DAP), Total height (ALTT), Commercial height (ALTC), in the form of
shaft (FF) ans survive (SOB), using a linear procedure mixed univariate
additives via software SELEGEN (REML/BLUP). The results obtained of
genetic parameters showed that the values of heritability were low
magnitude for the characters ALTT, ALTC, FF, SOB and was moderated
for DAP. The indices of average heritability of progenies. Showed
moderate magnitude for DAP, SOB e FF and low for ALTT e ALTC,
suggesting the genetic control and favourable conditions for the selection.
Coefficients of experimental variation varied 8% until 29% were
considered acceptable for the field experiment. The accuracy founded
were moderate magnitude for all the characters studied. The higher
genetic gains were obtained for individual selection, when compared
among the selection between and within, and may also provide important
genetic gains in the sequence of improvement program of species. The
genetic correlation was positive for all the characters, with a strong
correlation between ALTT and ALTC. So, the results proved that the
genetic variablity for the analyzed characters, specially for DAP in the
avarage conditions for study.

Keywords: Genetic parameters, genetic gains, Selegen Reml/Blup.
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1. NTRODUCAO

No Brasil, a expansao do género Eucalyptus ocorre
principalmente em funcdo de seu rapido crescimento,
producdo madeira e 0s seus multiprodutos. Ocupa uma area
de aproximadamente 5,1 milhdes de hectares de plantios
florestais (ABRAF, 2013).

O avangco de novas tecnologias associadas com 0sS
progressos das técnicas, como a producdo de bio-6leo, celulignina
catalitica, gases de sintese e alcool a partir da celulose vém
destacando-se e complementando os atuais usos da madeira para fins
energéticos (PALUDZYSZYN FILHO, 2011).

Essas alternativas tecnoldgicas tém se tornada promissoras e
com perspectivas de disfuncdo de médio prazo, 0 que sugere a
necessidade de germoplasma especifico (PALUDZYSZYN FILHO, 2011).

Dentre as muitas espécies, o Eucalyptus camaldulensis
destaca-se em funcdo da sua extensa distribuicdo natural, ampla
plasticidade, condicbes ambientais adversas e a existéncia de grande
variabilidade genética na espécie (NIETO e RODRIGUEZ, 2003).

A espécie é cultivada para lenha, celulose, construcao civil e
recuperacdo de areas degradadas, bem como pode ser utilizado em
programas de melhoramento de hibridos para combater a tolerancia a
seca e salinidade (BUTCHER et al., 2009).

Os programas de melhoramento genético existem ha alguns
anos, com inumeros experimentos que oferecem uma nova oportunidade
para melhorar a nossa compreensao relacionada a expresséao de efeitos
aditivos e ndo aditivos e sobre a idade das arvores, entre outros
(BOUVET et al., 2009).

Dessa forma, o melhoramento genético visa garantir o
aumento da produtividade e da qualidade da madeira a cada ciclo de
selecdo, sem que isso possa afetar a base genética da populacao
selecionada (MARTINS et al., 2006).
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Uma das possiveis maneiras de identificar os individuos
portadores de genes desejaveis ocorre através da avaliacdo genética dos
candidatos a selecdo, baseando-se nos valores genéticos aditivos
individuais, pois serdo utilizados na recombinagcdo dos individuos que
serdo melhorados, ou seja, sdo imprescindiveis na obtencdo da
estimativa da variancia genética aditiva para a predicdo dos ganhos,
subsidiando as estratégias para reproducdo sexuada e a variancia
genética ndo aditiva para as estratégias baseadas em reproducdo
assexuada (ROCHA et al., 2006).

A selecdo quando é baseada em procedimentos biométricos
inadequados podem conduzir a uma confusdo entre efeitos genéticos e
ambientais, resultando em uma baixa eficiéncia da selecdo (ATROCH et al.,
2011). Dessa forma, torna-se importante a utilizagdo de métodos
univariados adequados para a acuracidade dos ganhos genéticos preditos.

Em relacdo a andlise univariada, na primeira etapa ocorre a
identificacdo das melhores familias com base na média das parcelas e,
posteriormente, selecionam-se nas familias os individuos com melhor
desempenho (SAMPAIO et al., 2000; COSTA et al., 2000; MARTINS et
al., 2005; ROSADO et al., 2009; FREITAS et al., 2009), baseadas a partir
de medidas fenotipicas (COSTA et al., 2000).

A selecao fenotipica individual das plantas é um processo mais
simples, pois consiste na opcéo de escolher os melhores individuos com
base nos caracteres de producdo, porte, peso do fruto e estado
fitossanitario, entre outros (PAIVA et al., 1999).

Essa selecdo € uma opcédo interessante no melhoramento da
populacao, pois seleciona tanto as melhores familias quanto os melhores
individuos dentro das familias (MARTINS et al., 2005).

Uma das principais contribuicdes da genética quantitativa € a
possibilidade de definir estratégias de selecdo, com a obtencdo de
predicdes dos ganhos genéticos. Assim, essas informacdes orientam os
melhoristas sobre a forma mais eficiente de utilizar os dados obtidos no
programa de melhoramento, podendo predizer o sucesso ou insucesso do
método de selecdo adotado e decidir por técnicas alternativas que

possam ser mais eficazes (MORAES et al., 2008). E os valores preditivos
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podem indicar com seguranc¢a o germoplasma em estudo maximizando as
possibilidades de progresso genético com selecado (COSTA et al., 2009).

No melhoramento de espécies perenes, o uso de métodos
de avaliacdo genética, com base em modelos mistos REML/BLUP,
€ essencial para predizer os valores genéticos aditivos e
genotipicos de individuos com potencial para a selecdo, em nivel
intrapopulacional e interpopulacional (RESENDE e DIAS, 2000).
Portanto, € de extrema importancia a aplicacdo de metodologias
eficientes no processo seletivo (FARIAS NETO et al., 2008).

Neste contexto, 0 presente estudo objetivou estimar
parametros genéticos, ganhos com selecdo, correlacbes genéticas e
propagacdo assexuada e sexuada pelo método univariado, em
progénies de meio-irmdos de Eucalyptus camaldulensis, via
procedimento REML/BLUP.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1. CARACTERIZACAO DO EXPERIMENTO

As sementes do Eucalyptus camaldulensis foram coletadas de
arvores matrizes de polinizacdo aberta, procedéncia Katherine River,
Estado de Queensland, Austrdlia, obtidas em parceria com a Embrapa
Florestas.

As mudas foram produzidas no Campus da Faculdade de
Engenharia - UNESP/ llha Solteira e plantada no campo experimental do
Instituto Federal de Educacéo, Ciéncia e Tecnologia de Mato Grosso —
IFMT/Campus S&o Vicente em Santo Antbnio do Leverger. A area esta
localizada na coordenadas 15°49'21” S latitude e 55°25'06 W longitude,
com altitude média de 750 m.

O clima é caracterizado como tropical (Aw), segundo a
classificacdo de Koppen e apresenta duas estacdes bem definidas: uma
quente e Umida e outra mais fria e seca com déficit hidrico. A
temperatura anual média esta em torno de 20 °C e precipitacdo média
anual é de 2.000 mm (MIRANDA e AMORIM, 2000).

O teste de progénies foi instalado sob delineamento de blocos
ao acaso com 132 tratamentos (progénies), cinco repeticoes e trés
plantas por parcela em linhas simples, no espacamento 3 m x 2 m.

Aos 48 meses de idade, as progénies foram avaliadas quanto
aos caracteres:

a) Diametro a altura do peito (DAP), em cm, medida com fita
graduada a 1,30 m acima do nivel do solo;

b) Altura total (ALTT), em metros, medido com aparelho
hipsémetro Blume-Leiss;

c) Altura comercial (ALTC), em metros, medido com aparelho

hipsGmetro Blume-Leiss;
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d) Sobrevivéncia (SOB) adotou-se a classificacdo “1” para
plantas vivas e “0” para plantas mortas.

e) Forma de fuste (FF), com base na classificacdo de
Kageyama et al. (1979) (Tabela 1).

TABELA 1 — DESCRICAO DA FORMA DE FUSTE DAS ARVORES

Notas Classe da forma de fuste
1 Tronco com defeito muito grave
2 Tronco com defeito grave
3 Tronco com defeito bastante visivel
4 Tronco com defeito pouco visivel
5 Tronco sem defeito

Fonte: Adaptado de Kageyama et al. (1979)

2.2. ANALISE UNIVARIADA

Os dados obtidos foram analisados por meio da metodologia
de modelos mistos univariado, procedimento REML (Maxima
Verossimilhanca Restrita) / BLUP (Melhor Predicéo Linear ndo Viesada)
(RESENDE, 2007), aplicados aos testes de progénies de meios irmaos,
delineamento de blocos ao acaso, varias plantas por parcela, um soé
local e uma Unica populacdo, conforme o modelo 1, seguindo o

procedimento proposto por Resende (2002 b).

y=Xb+Za+Wc+e (1)

Onde:

y, b, a, ¢, e - séo vetores de dados, dos efeitos das médias de blocos
(fixo), de efeitos genéticos aditivos (aleatoério), de efeitos de parcela
(aleatério) e de erros aleatorios; respectivamente;
X, Z e W - matrizes de incidéncia para b, a e c, respectivamente.

A partir das analises foram obtidos os parametros

genéticos via REML e a média predita via BLUP. Dessa maneira,
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foram estimados 0s seguintes parametros genéticos, conforme
Resende (2002 a), empregando-se o software genético — estatistico
SELEGEN — REML/BLUP.

n2
A o)
2
ha = A D Aaz A2 (2)
O, +t0, t0,
W) 0’256&21
3)

" 0,567 + 62 b+ 62 (nb)

hZ = herdabilidade individual no sentido restrito do bloco;

ﬁfnp = herdabilidade média de progénies no sentido restrito no bloco;
62 = variancia genética aditiva;

62 = variancia ambiental entre parcelas;

82= variancia residual dentro da parcela (ambiental + ndo aditiva).

G
CVy (%) = Q 100 (4)

CVy; (%) = coeficiente de variagéo genética individual;
X = média geral da caracteristica.

A classificagdo dos valores da herdabilidade e acuracia de foi

feita conforme Resende (2002 a) (Tabela 2).

TABELA 2 — CLASSIFICACAO DOS PARAMETROS GENETICOS

Parametros genéticos Baixa Média Alta
Herdabilidade 0,01a0,14 0,15a0,49 20,50
Acurécia 0,10a 0,39 0,40 a 0,69 =0,70

Fonte: Resende (2002a)
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2.2.1 Selecéao entre e dentro de familias

Estes tipos de selecdo ocorrem em dois estagios, em que,
inicialmente, selecionam-se as melhores familias e, em seguida, o0s
melhores individuos dessas familias. Para isso, foram adotados como
critério de selecéo entre e dentro de familias, utilizando-se as expressdes

apresentadas por Cruz (2005).

a) Selecéo entre:

100 Gs,
Gs. (%) = —= (5)
Xo
Sendo: Gs,(%) = hp, 2 «Ds (6)
b) Selecéo dentro:
100 Gsq
GSd (%) = = (7)
Xo
Sendo: Gsy(%) = hyy 2 «Ds (8)
c) Selecéo entre e dentro:
GSeq = Gs, + Gsy 9)

Onde:

X,: média da populacao original;

hp % herdabilidade da média de progénie;

hgg % herdabilidade aditiva dentro de progénie;

Ds: diferencial de selec¢ao;

Gs.(%): ganho de selecao entre progénies;

Gs, (%): ganho de selecdo dentro de progénies e;
Gs.q - ganho de selecdo entre e dentro de progénie.
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Determinou-se, a correlacdo genética, dada pela relacdo entre
os valores genotipicos obtidos pelo BLUP para os caracteres avaliados,
conforme descritos por Resende (2007) e a simulacéo das estratégias de
propagacdo assexuada e sexuada, visando ampliar a possibilidade de

utilizacdo de gendtipos superiores, usando o carater DAP.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1 ESTIMATIVAS DOS PARAMETROS GENETICOS

As estimativas dos parametros genéticos sao apresentadas na
Tabela 3.

TABELA 3 — ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS PARA OS
CARACTERES EM CRESCIMENTO DE PROGENIES DE
Eucalyptus camaldulensis EM SANTO ANTONIO DO
LEVERGER — MT, 2012

Estimativas! ~ DAP (cm) ALTT (m)  ALTC (m) FF SOB
h2 0,1660 0,0822 0,0521 0,0684  0,1234
hZ, 0,2825 0,1356 0,0938 0,1634  0,3037
CVyi % 16,5691 7,2243 7,7475 3,3262 10,3418
CVg,% 8,2178 4,1121 3,8737 1,6631  5,1709
CV.% 29,5185 23,2063 26,9118 8,4142 17,5044
CV/% 0,2806 0,1772 0,1439 0,1976  0,2954
Acprog 0,5315 0,3683 0,3063 0,4042  0,5511
Média Geral 8,3967 8,5453 5,9954 45623  0,9196

Em que:” = herdabilidade individual no sentido restrito(h2); herdabilidade da média de progénies
(h,z,l,,); coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CVy; %); coeficiente de variacéo
genotipica entre progénies (CVg% ); CVe%( coeficiente de variagdo experimental); CVr =
CVg/CV, = coeficiente de variago relativa; acuracia seletiva de progénies (Acprog )-

De acordo com os resultados apresentados na Tabela 3, as
herdabilidades individuais (h2), no sentido restrito foram de média
magnitude para o caractere DAP (0,16) e de baixa magnitude para os
caracteres ALTT (0,08), ALTC (0,05), FF (0,07) e SOB (0,12). Tais
estimativas sado coerentes com aquelas encontradas por Santos et al.
(2008), para outra populacéo de Eucalyptus camaldulensis, Guerra et al.
(2009) para Myracrodruon urundeuva e Madhibha et al. (2013) para
hibridos de Eucalyptus, o que denota uma expectativa a ser explorada ao
longo do tempo no programa de melhoramento genético.

As herdabilidades médias das progénies (h,znp) para a DAP
(0,28), SOB (0,30) e FF (0,16) foram de magnitude mediana, para a ALTT

(0,13) e ALTC (0,09) foram de magnitude baixa e sédo condizentes com
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Resende (2002 a). Desta forma, DAP, FF e SOB, apresentam um maior
controle genético, possibilitando ganhos mediante sele¢do, o que condiz
com os resultados obtidos por Rosado et al. (2009) para E. urophylla.

De acordo com Majidi et al. (2009) as estimativas de
herdabilidades proporcionam uma resposta esperada na selecdo de
populacdes segregantes e sdo Uteis nas analises de programas de
melhoramento.

A SOB foi elevada (91,96%) para as progénies na area de
estudo. O crescimento em DAP e a alta taxa de sobrevivéncia na
avaliacdo aos quarenta e oito meses, indicam que a espécie adaptou-se
bem as condicbes edafoclimaticas e experimentais da regido de
abrangéncia deste estudo.

O coeficiente de variagdo genotipica individual (CVy%), que
expressa em porcentagem a meédia geral da quantidade de variacédo
genética existente € um parametro utilizado para detectar a variabilidade
genética expressa para cada carater (RESENDE, 2002a). Neste estudo,
0s CVyi% variaram de 3,32% para SOB a 16,56% para DAP. Os valores
encontrados estdo de acordo com os resultados obtidos para E. grandis e
E. urophylla (ROCHA et al., 2007) e E. tereticornis (KUMAR et al.,2010).

Os resultados encontrados de CVy foram de alta magnitude
para todos os caracteres com excec¢do do carater SOB, pois quanto maior
o valor CVy, maior a facilidade de encontrar individuos superiores que
irdo proporcionar ganhos com a selecdo. Para Sebbenn et al. (1998) um
coeficiente de variacdo genética acima de 7 % é considerado alto.

Os coeficientes de variacao experimental (CVe%) encontrados
apresentaram valores que variaram de 8,41% para FF a 29,51 % para o
DAP, esses valores indicam um nivel de média magnitude (GARCIA,
1989) para as espécies florestais. Valores aproximados também foram
encontrados por (SILVA, 2010), analisando a variabilidade genética em
uma populacdo base de E. camaldulensis com DAP (31,24%), ALT
(57,04%) e VOL (73,20%), Alves (2009) investigando a diversidade
genética por caracteres quantitativos para o género Eucalyptus com DAP
(25,47%), ALT (13,33%) e VOL (59,51%), onde o valor para volume
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apresenta-se mais elevado devido a caracteristica mais complexa de
obtencéo dos dados, envolvendo duas variaveis (altura e diametro).

A escolha de um carater para a selecdo pode ter como base
aguele que apresenta as maiores estimativas de coeficiente de variacéo
relativa (CV,), assim, nesse estudo foram obtidos para o DAP (0,28),
ALTT (0,17), ALTC (0,14), FF (0,19) e SOB de (0,29), valores abaixo de 1.
Os valores desses coeficientes indicam sucesso na selecéo,
principalmente quando forem maiores que 1, proporcionando condi¢des
favoraveis para a obtencdo dos ganhos com selecdo (VENCOVSKY,
1987). Rocha et al. (2007) em um estudo para selecdo de hibridos
interespecificos também encontraram valores abaixo de 1 (DAP, 0,23),
(ALT, 0,28) e (VOL, 0,2).

A acuracia de progénie (Acprog) € uma medida que esta
associada a precisdo na selecdo, componente importante para a
maximizacdo do progresso genético (RESENDE, 2002 a), conduzindo a
maiores possibilidades de ganhos genéticos com selecdo (RESENDE e
DUARTE, 2007). Os valores encontrados nesse estudo foram de
magnitude moderada (RESENDE 2002 a) para o0s caracteres
estudados: DAP (0,53), ALTT (0,36), ALTC (0,30), FF (0,40) e SOB
(0,55).

Neste caso, recomenda-se que o carater DAP, seja utilizado na
selecdo dos melhores individuos, aliado ao fato de que as estimativas
obtidas foram de alta acuracia e também na praticidade de obtencéo das
mensuracoes.

Os resultados referentes ao ranking do Blup com a selecédo de
vinte melhores individuos para DAP com base em seus valores genéticos

aditivos estdo apresentados na Tabela 4.
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TABELA 4 — VALORES GENETICOS ADITIVOS, GANHOS GENETICOS
PREDITOS, NOVA MEDIA DA POPULAC}AO SELECIONADA
E TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL DOS 20
MELHORES INDIVIDUOS SELECIONADOS DE Eucalyptus
camaldulensis PARA O DAP (cm) EM SANTO ANTONIO DO
LEVERGER - MT, 2012

Valores genéticos  Ganho Nova média Tamanho efetivo

@

Prog Ind

aditivos genético dapopulacéo populacional

1 81 3 10,3382 1,9415 10,3382 1,0000
1 15 2 10,3128 1,9288 10,3255 2,0000
3 75 1 10,2977 1,9195 10,3162 3,0000
1 99 3 10,2818 1,9109 10,3076 4,0000
5 110 3 10,2042 1,8902 10,2869 5,0000
2 32 2 10,0661 1,8534 10,2501 6,0000
2 15 3 10,0531 1,8252 10,2220 6,4972
2 12 2 10,0258 1,8007 10,1975 7,4979
3 15 2 10,0111 1,7800 10,1768 7,6107
5 78 3 10,0039 1,7627 10,1595 8,6022
5 15 2 9,9957 1,7478 10,1446 8,4726
4 15 2 9,9612 1,7326 10,1293 8,2286
4 104 1 9,9552 1,7192 10,1159 9,1627
1 85 2 9,9411 1,7067 10,1034 10,1031
2 92 3 9,9275 1,6950 10,0917 11,0491
2 64 2 9,9216 1,6843 10,0811 12,0000
2 126 1 9,9212 1,6749 10,0717 12,9552
3 43 3 9,9147 1,6662 10,0629 13,9141
3 80 3 9,8781 1,6565 10,0532 14,8764
4 126 2 9,8750 1,6476 10,0443 15,5196

MG 8,3967

Legenda: BI=Bloco; Prog=Progénie; Ind=Individuos; MG=média geral.

A selecdo de vinte melhores individuos para o carater DAP
visando transformar o teste em pomar de sementes por mudas
proporcionard um ganho genético de 19,62%, elevando a média do
carater de 8,39 cm na populacgéo original para 10,04 cm para a populacao
melhorada (Tabela 4).

O tamanho efetivo populacional foi de 15,51 para o DAP, sendo
que esses individuos estdo distribuidos entre 15 progénies distintas,
destacando-se familias 15 (com 5 &rvores selecionadas) e 126 (com 2
arvores selecionadas). Esses resultados sugerem que ndo havera

problemas de endogamia nas posteriores geracdes de plantio,
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corroboram com outros estudos, como em Eucalyptus urophylla (ROCHA
et al., 2006) e Euterpe oleracea (FARIAS NETO et al., 2008).

Para determinar o niumero adequado de individuos a serem
selecionados deve-se levar em consideragdo a endogamia na geracao de
plantios na composicéo da populacdo de producédo de sementes e manter o
tamanho efetivo populacional compativel, obtendo-se, dessa forma, o limite
seletivo da populacdo de melhoramento (RESENDE e BERTOLUCCI,
1995).

E importante salientar que os valores genéticos aditivos s&o
Uteis no planejamento para cruzamento no préximo ciclo seletivo, sendo
que os individuos com maiores ganhos genéticos aditivos podem
participar de um maior niumero de cruzamentos (FARIAS NETO et al.,
2008).

A selecdo dos vinte melhores individuos baseados no ranking do
Blup para o carater ALTT (m) proporcionara um ganho genético de no
minimo de 6,99% aumentando a média da populacdo de 8,54 m para 9,14
m (Tabela 5).

O tamanho efetivo populacional foi de 18,57 para ALTT, com
os individuos distribuidos em 17 familias distintas, destacando-se as

familias 15, 18 e 35 com 2 arvores selecionadas de cada familia.
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TABELA 5

VALORES GENETICOS ADITIVOS, GANHOS
GENETICOS PREDITOS, NOVA MEDIA DA
POPULACAO SELECIONADA E TAMANHO
EFETIVO POPULACIONAL DOS 20 MELHORES
INDIVIDUOS SELECIONADOS DE Eucalyptus
camaldulensis PARA ALTT (m) EM SANTO
ANTONIO DO LEVERGER — MT, 2012

Valores genéticos Ganho Nova média  Tamanho efetivo
Bl Prog Ind e - ~ .
aditivos genético dapopulacédo populacional
1 60 2 9,5413 0,9960 9,5413 1,0000
1 85 2 9,3516 0,9011 9,4465 2,0000
3 6 3 9,2613 0,8394 9,3848 3,0000
3 3 1 9,2317 0,8012 9,3465 4,0000
1 103 3 9,1869 0,7692 9,3146 5,0000
1 15 2 9,1571 0,7430 9,2883 6,0000
3 15 2 9,1448 0,7225 9,2678 6,4972
1 119 3 9,1371 0,7061 9,2515 7,4979
3 7 1 9,1220 0,6918 9,2371 8,4984
3 100 3 9,0867 0,6767 9,2221 9,4987
1 21 1 9,0852 0,6643 9,2096 10,4989
3 89 2 9,0754 0,6531 9,1984 11,4991
3 35 1 9,0731 0,6434 9,1888 12,4992
2 18 1 9,0630 0,6345 9,1798 13,4993
2 18 2 9,0630 0,6267 9,1720 14,0316
2 35 2 9,0611 0,6197 9,1651 14,5885
1 95 3 9,0593 0,6135 9,1589 15,5834
1 86 2 9,0570 0,6079 9,1532 16,5789
4 30 1 9,0540 0,6026 9,1480 17,5749
4 14 3 9,0474 0,5976 9,1430 18,5713
MG 8,545

Legenda: BI=Bloco; Prog=Progénie; Ind=Individuos; MG=média geral.

A Tabela 6 apresenta o ranking do Blup da selecdo dos vinte

melhores individuos para o carater ALTC (m) e demonstram um ganho

genético de, no minimo de 4,83%, aumentando a média da populacéo

original de 5,99 m para 6,28 m na populacao selecionada.

O tamanho efetivo populacional foi de 16,56 sendo distribuidos

entre 15 progénies distintas, destacando-se as familias 15 e 100 (com 2

arvores selecionadas de cada familia), 18 e 19 (com 3 arvores

selecionadas de cada familia).
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TABELA 6 — VALORES GENETICOS ADITIVOS, GANHOS GENETICOS
PREDITOS, NOVA MEDIA DA POPULACAO
SELECIONADA E TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL
DOS 20 MELHORES INDIVIDUOS SELECIONADOS DE
Eucalyptus camaldulensis PARA ALTC (m) EM SANTO
ANTONIO DO LEVERGER- MT, 2012

Valores genéticos  Ganho Nova média  Tamanho efetivo

BI Prog Ind

aditivos genético da populagdo populacional

1 119 3 6,3746 0,3791 6,3746 1,0000
3 6 3 6,3710 0,3773 6,3728 2,0000
3 106 2 6,3303 0,3632 6,3586 3,0000
5 19 1 6,3088 0,3507 6,3462 4,0000
1 15 2 6,2986 0,3412 6,3367 5,0000
3 48 1 6,2926 0,3339 6,3293 6,0000
2 18 1 6,2880 0,3280 6,3234 7,0000
5 107 2 6,2779 0,3223 6,3177 8,0000
4 15 1 6,2775 0,3178 6,3133 8,4984
1 103 3 6,2729 0,3138 6,3092 9,4987
3 35 1 6,2699 0,3102 6,3056 10,4989
1 81 3 6,2682 0,3071 6,3025 11,4991
1 18 1 6,2668 0,3043 6,2998 12,0363
4 19 2 6,2656 0,3019 6,2973 12,6008
1 85 2 6,2635 0,2997 6,2951 13,5942
1 100 2 6,2620 0,2976 6,2930 14,5885
4 126 3 6,2614 0,2957 6,2912 15,5834
1 19 3 6,2541 0,2937 6,2891 15,7332
3 100 3 6,2523 0,2917 6,2872 16,3346
2 18 2 6,2516 0,2900 6,2854 16,5680

MG 5,9954

Legenda: BI=Bloco; Prog=Progénie; Ind=Individuos; MG= média geral.

Na Tabela 7 observam-se os resultados dos 20 melhores
individuos selecionados pelo ranking Blup para o carater FF.

A selecdo dos vinte melhores individuos para o carater FF
proporcionou um ganho genético de no minimo 1,73%, aumentando a
média da populacgéo original de 4,56 para 4,64 na populacdo melhorada.

O tamanho efetivo populacional foi de 11,25 sendo que estao
distribuidos entre 9 progénies distintas, destacando-se as familias 20
(com 7 éarvores selecionadas), 68 e 71 (com 2 &rvores selecionadas de

cada familia), 86 (com 4 arvores selecionadas) (Tabela 7).
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TABELA 7 — VALORES GENETICOS ADITIVOS, GANHOS GENETICOS
PREDITOS, NOVA MEDIA DA POPULACAO
SELECIONADA E TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL
DOS 20 MELHORES INDIVIDUOS SELECIONADOS DE
Eucalyptus camaldulensis PARA FF EM SANTO ANTONIO
DO LEVERGER — MT, 2012

Valores genéticos Ganho Nova médiada Tamanho efetivo

Bl Prog Ind g . ~ .
aditivos genético populacédo populacional
3 116 3 4,6475 0,0851 4,6475 1,0000
1 41 3 4,6467 0,0847 4,6471 2,0000
1 119 3 4,6467 0,0846 4,6470 3,0000
1 86 1 4,6455 0,0842 4,6466 4,0000
1 86 2 4,6455 0,0840 4,6464 4,4944
5 7 3 4,6436 0,0835 4,6459 5,4962
5 20 2 4,6421 0,0830 4,6450 6,4972
5 20 3 4,6421 0,0826 4,6450 7,0588
5 86 1 4,6421 0,0822 4,6446 7,2483
5 86 2 4,6421 0,0820 4,6444 7,2115
5 20 1 4,6404 0,0816 4,6440 8,1639
5 68 3 4,6404 0,0813 4,6437 8,8292
4 68 1 4,6404 0,0811 4,6435 9,2003
4 20 3 4,6404 0,0808 4,6432 9,3333
5 57 2 4,6391 0,0806 4,6430 10,2460
5 71 2 4,6378 0,0802 4,6426 11,1675
5 71 3 4,6378 0,0800 4,6424 11,8429
1 20 1 4,6376 0,0797 4,6421 11,7551
1 20 2 4,6376 0,0795 4,6419 11,5417
1 20 3 4,6376 0,0792 4,6416 11,2522
MG 4,5623

Legenda: BI=Bloco; Prog=Progénie; Ind=Individuos; MG= média geral.

Na Tabela 8 sdo apresentados os resultados dos 20 melhores
individuos selecionados pelo ranking do Blup para o carater SOB.

Os resultados demonstram que a selecdo proporciona um
ganho genético de no minimo 3,69%, aumentando a média da populacéo
de 0,91 para 0,95.

O tamanho efetivo populacional foi de 13,54 sendo que estao
distribuidos entre as progénies distintas, destacando-se as familias 1, 6,

16, 25, 27 e 107 (com 3 arvores selecionadas para cada familia).
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TABELA 8 — VALORES GENETICOS ADITIVOS, GANHOS GENETICOS
PREDITOS, NOVA MEDIA DA POPULACAO
SELECIONADA E TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL
DOS 20 MELHORES INDIVIDUOS SELECIONADOS DE
Eucalyptus camaldulensis PARA SOB EM SANTO
ANTONIO DO LEVERGER — MT, 2012

Valores genéticos Ganho Nova médiada Tamanho efetivo
Bl Prog Ind e " ~ .
aditivos genético populagéo populacional
5 107 1 0,9536 0,0339 0,9536 1,0000
5 107 2 0,9536 0,0339 0,9536 1,6000
5 107 3 0,9536 0,0339 0,9536 2,0000
5 1 1 0,9536 0,0339 0,9536 2,6667
5 1 2 0,9536 0,0339 0,9536 3,5088
5 1 3 0,9536 0,0339 0,9536 4,0000
5 6 1 0,9536 0,0339 0,9536 4,7419
5 6 2 0,9536 0,0339 0,9536 5,56252
5 6 3 0,9536 0,0339 0,9536 6,0000
5 16 1 0,9536 0,0339 0,9536 6,7797
5 16 2 0,9536 0,0339 0,9536 7,5331
5 16 3 0,9536 0,0339 0,9536 8,0000
5 25 1 0,9536 0,0339 0,9536 8,8021
5 25 2 0,9536 0,0339 0,9536 9,6377
5 25 3 0,9536 0,0339 0,9536 10,0000
5 27 1 0,9536 0,0339 0,9536 10,8169
5 27 2 0,9536 0,0339 0,9536 11,5408
5 27 3 0,9536 0,0339 0,9536 12,0000
5 29 1 0,9536 0,0339 0,9536 12,8274
5 29 2 0,9536 0,0339 0,9536 13,5429
MG 0,9196

Legenda: BI=Bloco; Prog=Progénie; Ind=Individuos; MG= média geral.

As progénies 15, 85, 107, 7 demonstraram maiores potenciais
de ganho genético em toda populacdo quando comparadas aos 20
melhores individuos pelo ranking Blup de cada caréater, confirmando sua
superioridade na maioria dos caracteres avaliados.

Com os valores genéticos preditos, realizou-se uma simulagao
do ganho genético entre progénies, considerando-se uma intensidade de
selecdo de 20% pelos critérios adotados, para comparacdo dos métodos
de selecéo através dos ganhos estimados e da nova média esperada na
populacao.

Os resultados apresentados na Tabela 9 sé&o importantes
quanto se deseja conhecer os ganhos genéticos pelo procedimento de
selecdo individual e selecdo entre e dentro de progénies para 0sS

caracteres DAP, ALTT, ALTC e FF. Verificou-se que os ganhos foram
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positivos para todos os caracteres estudados, com maiores ganhos

obtidos pela selecéo individual.

TABELA 9 — ESTIMATIVAS DE GANHO DIRETO E INDIRETO,
SELECAO (GS) E SELECAO EM PORCENTAGEM
(GS%) PELA SELECAO INDIVIDUAL E A SELECAO
ENTRE E DENTRO DE PROGENIES DE Eucalyptus
camaldulensis EM SANTO ANTONIO DO LEVERGER -

MT, 2012
Estimativas  Metodo de - oo DAP  ALTT  ALTC FF

de Ganhos Selegéo
DAP 16543 04025 01543 0,0036
. ALTT 1,0220 06030 02159  0,0345

Individual
ALTC 11332 05250 02954  0,0265
o8 FF 00800 00367 00274 00819
DAP 15300 03713 01749 00174
CreeD ALTT 12017 05066 01799  0,0227
ntre e Dentro 4 1c 00095 04078 02556 00290
FF 01362 00423 00428  0,0748
DAP 107175 47126 25761 0.08
N ALTT 12,1806  7,0603  3,6042  0,7561

Individual
ALTC 135060 61472  4.9312 0,582
FF 09533 04299 04567 17952

GS(%)

DAP 182355 43472 29191 03823
Ceb ALTT 143227 59324 30038 04973
ntre e Dentro ALTC 10,8407 47754 42672 06357
FF 16236 04948 07139  1,6405

As expectativas de ganhos genéticos obtidas com a
comparacdo dos métodos de selecdo (Tabela 9), levando em
consideracdo os critérios de selecao estudados, conduzem a ganhos
positivos para a maioria dos caracteres, com maiores ganhos na selegéo
individual. Esses resultados estdo de acordo com aqueles encontrados
por Beltrame et al. (2012) para hibridos de Eucalyptus e Rosado et
al.(2009) para Eucalyptus urophylla.

A selecédo individual facilita na predicdo de valores genéticos
dos efeitos aleatorios do modelo estatistico que associado com as
observacdes do fenotipo, ajustam-se os dados aos efeitos fixos e ao
namero de informagdes desiguais nas parcelas através da metodologia
dos modelos mistos (RESENDE, 2002 a).
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Os ganhos diretos e indiretos foram eficientes no sentido de
proporcionar uma distribuicdo de ganhos positivos para as caracteristicas
DAP, ALTT, ALTC e FF, pois quando se seleciona para uma caracteristica
na qual se quer ganho positivo obtém-se ganhos no mesmo sentido para
todas as outras e vice-versa, 0 que corrobora com outros estudos com
diferentes espécies, como em Acacia mearnsii (RESENDE et al., 1992);
Eucalyptus grandis (PINTO, 2009).

As estimativas de correlagcbes genéticas entre os quatro
caracteres avaliados para 132 progénies de Eucalyptus camaldulensis,

estao contidas na Tabela 10.

TABELA 10 — ESTIMATIVAS DE CORRELACOES GENETICA DE 132
PROGENIES DE Eucalyptus camaldulensis EM SANTO
ANTONIO DO LEVERGER — MT, 2012

VARIAVEL DAP ALTT ALTC FF
DAP - 0,8244 0,7874 0,1226
ALTT 0,8244  ceeeeee 0,8804 0,2145
ALTC 0,7874 0,8804 - 0,2355
FF 0,1226 0,2145 02355  oeeoee-

A menor correlacao foi entre DAP e FF com o valor de (0,12) e
as caracteristicas que apresentaram maior correlagdo foram: ALTT e
ALTC (0,88), DAP e ALTT (0,82), DAP e ALTC com os valores (0,78),
indicando que a selecdo praticada sobre os caracteres ocasiona
variagdes expressivas nos demais caracteres. Resultados semelhantes
foram obtidos por Zimback et al. (2011), para Eucalyptus grandis com alta
correlacdo entre DAP e ALTT, por Sebbenn et al. (2008), para Pinus
elliottii para DAP e ALTT e Sebbenn et al. (2009), para Cariniana legalis.
Os valores obtidos para a correlacdo na area de estudo foram
de 0,12 a 0,88 estdo de acordo com Resende (2002 a) que considera em
experimentos precisos para espécies perenes valores em torno de (0,10).
Como os resultados ndo tiveram correlagcdo negativa, possibilitara uma
resposta correlacionada a selecao praticada (MASSARO et al., 2010).
Na Tabela 11 encontram-se os valores do efeito aditivos (&),
valores genéticos aditivos preditivos (u+4a), efeitos genotipicos (g), valores

genotipicos preditivos (u + g§) para o DAP.
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TABELA 11 — EFEITOS ADITIVOS, VALORES GENETICOS ADITIVOS
PREDITIVOS,EFEITOS GENOTIPICOS, VALORES
GENOTIPICOS PREDITIVOS PARA O DAP EM
PROGENIES DE Eucalyptus camaldulensis EM SANTO
ANTONIO DO LEVERGER — MT, 2012

Sexuada Assexuada

Ord Bl Prog Arv a u+éa |{Ord Bl Prog Arv g U+ g
1 1 99 3 1,0542 9,4692 | 1 1 99 3 1,6115 10,0265
2 3 75 1 1,0399 19,4405 2 3 75 1 1,4757 9,8907
3 2 92 3 1,0203 9,3962 | 6 2 12 2 1,4286 9,8436
4 1 15 2 1,0087 9,3890 ( 5 1 81 3 1,4065 9,8215
5 1 81 3 0,9917 19,3387 | 3 2 92 3 1,3818 9,7968
6 2 12 2 0,9800 19,3365 | 4 1 15 2 1,3282 9,7432
7 2 126 1 0,9660 9,2973 | 14 1 85 2 1,2767 9,6917
8 2 92 2 0,9497 9,2503 | 11 2 32 2 1,2294 9,6444
9 2 15 3 0,9353 19,2347 | 7 2 126 1 1,2042 9,6192
10 4 15 2 0,9236 9,2341 | 15 2 40 1 1,1424 9,5574
11 2 32 2 0,9126 9,2171 | 8 2 92 2 1,1386 9,5536
12 2 90 1 0,9023 9,2045 | 18 3 43 3 1,1300 9,5450
13 1 47 3 0,8932 19,1985 | 13 1 47 3 1,1224 9,5374
14 1 85 2 0,8844 19,1845 | 12 2 90 1 1,0964 9,5114
15 2 40 1 0,8765 19,1810 | 17 1 89 1 1,0888 9,5038
16 5 78 3 0,8691 19,1741 | 19 5 47 1 1,0757 9,4907
17 1 89 1 0,8626 9,1738 | 9 2 15 3 1,0710 9,4860
18 3 43 3 0,8568 19,1720 | 10 4 15 2 1,0700 9,4850
19 5 47 1 0,8514 19,1705 | 16 5 78 3 1,0626 9,4776
20 1 126 1 0,8463 19,1645 | 20 1 126 1 0,9829 9,3979
MPS 09,2614 MPS 9,6312

Legenda: Legenda: Ord = Ordem; Bl=Bloco; Prog=Progénie; Arv=Arvores; & = Efeito aditivo; u+a = Valores
genéticos aditivo; g = Efeito genotipico; u + g = Valores genotipicos preditos; MPS= Média Pomar
de Sementes.

Os resultados obtidos permitem ao melhorista tomar decisao
relacionada a linha de melhoramento que deve seguir, tais como: Area de
producdo de sementes (APS) ou Pomar de sementes clonais (PSC),
podendo-se optar pela propagacdo sexuada dos melhores materiais
genéticos com os melhores ganhos em “6 ”. Em relagdo ao carater DAP,
destacaram-se as familias: 126, 99, 92, 81, 75, 15, 12; e para a
propagacéo assexuada com os melhores ganhos em “g”, as familias: 126,
99, 92,81, 85, 75, 40, 32, 15,12.

Com os resultados mostrados na Tabela 11, verifica-se que
os valores genotipicos foram maiores que o0s valores genéticos aditivos,
pois na reproducdo assexuada, toda a variacdo genética (aditiva,

dominante e epistatica) € passada para os clones, enquanto que na
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reproducdo sexuada, apenas a variacdo genética aditiva é repassada
na proxima geracao (FALCONER, 1981).

A propagacgdo, tanto via sementes como via propagulos
vegetativos possuem em comum as familias: 99, 75, 92, 15, 81, 12, 126.
Isto sugere a possibilidade de propagacdo desses materiais genéticos em
ambas as situacbOes, podendo capitalizar, para o carater DAP, ganhos

com selecao na sequéncia do programa de melhoramento genético.
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4. CONCLUSOES

o As estimativas de parametros genéticos pelo método univariado
demonstraram a existéncia de variabilidade genética para os caracteres
analisados nas progénies de Eucalyptus camaldulensis.

o A variavel DAP é a mais indicada entre os caracteres estudados,
evidenciada pelos valores de coeficiente de variacdo relativa,
herdabilidade e acuréacia.

o Existe a possibilidade de ganhos genéticos preditos para as
propagacoes sexuadas e assexuadas, contudo ganhos mais expressivos
sao detectados com a propagacao assexuada.

o A correlagdo genética foi positiva para todos os caracteres, com
forte correlacao entre altura total e altura comercial.

o Os maiores ganhos genéticos para os caracteres foram obtidos
com a selecédo individual, garantindo avancos importantes na sequéncia
do programa de melhoramento da espécie na area de abrangéncia do

estudo, no Estado de Mato Grosso.
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RESUMO

ANALISE MULTIVARIADA EM PROGENIES DE Eucalyptus
camaldulensis Dehnh

O presente estudo objetivou-se analisar a diversidade genética através da
analise multivariada em progénies de Eucalyptus camaldulensis Dehnh
em Mato Grosso. Os dados foram obtidos de um teste de progénies
estabelecido no campo experimental do Instituto Federal de Educacao,
Ciéncia e Tecnologia de Mato Grosso — IFMT/Campus S&o Vicente,
Municipio de Santo Antbnio do Leverger. O referido teste de progénies foi
instalado sob delineamento de blocos ao acaso com 132 progénies, cinco
repeticées e trés plantas por parcela em linhas simples, no espacamento
3 m x 2 m. Aos quatro anos de idade avaliaram-se os caracteres: a)
Diametro altura do peito (DAP), Altura total (ALTT), Altura comercial
(ALTC), Forma de fuste (FF), utilizando-se o procedimento de Tocher,
através da distancia de Mahalanobis e a distancia Euclidiana. Os
resultados demonstraram que a andlise da diversidade pelo agrupamento
de Tocher, através da distancia de Mahalanobis resultou na formacéo de
quatorze grupos distintos. Os mais similares se encontram no o grupo |
(86 Progénies) e as mais divergentes encontram-se no grupo XIV (1
progénie). A distancia de Euclidiana resultou na formacéo de oito grupos
distintos, sendo que as mais similares se encontram no grupo | (76
Progénies) e as mais divergentes se encontram no grupo VI (1
progénie). O método de agrupamento de Tocher, através da distancia de
Mahalanobis, destacou-se no arranjo dos agrupamentos, ao alocar um
maior niumero de grupos, aumentando a possibilidade de direcionar os
cruzamentos entre progénies com maiores divergéncias, mantendo-se
tamanho efetivo populacional desejavel na populacdo segregante, ao
longo dos ciclos de selecéao.

Palavras-chave: Correlacdo genética, diversidade, agrupamentos.
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ABSTRACT

MULTIVARIATE ANALYSIS IN PROGENIES OF Eucalyptus

camaldulensis Dehnh

The present study was aimed to analyze the genetic diversity through
multivariate analysis in progenies Eucalyptus camaldulensis Dehnh in
Mato Grosso. The data been obtained from the progenies test stablished
in the in Experimental Field in the Federal Institute of Education, Science
and Technology of Mato Grosso - IFMT/Campus S&o Vicente, the
municipality Santo Antonio de Leverger. The reffered progenies test was
installed in the form of design blocks with 132 progenies, five repetitions
and three plants for parcels in simple lines, in the spacing of 3m x 2m.The
age of four years old,evaluated the characters: a) Diameter at Breast
Height (DAP), Total height (ALTT), Commercial Height (ALTC), in the form
of shaft (FF) using Tocher procedure, through the distance of Mahalanobis
and Euclidiana. The results showed that the anlaysis of Tocher procedure,
through the distance of Mahalanobis result into formation of fourteen
different groups. And the more similar been founded in group | (86
progenies) and the more divergents been founded in the XIV group (1
progenies). The distance of Mahalanobis result in the formation of eight
different groups, the resulting more purchased in VIl group (1progenies).
The method of groups Tocher, through the distance of Mahalanobis,
stands out in the arrangement groups, when allocates a many groups,
increasing the possibility to guide the crossing between progénies with
higher divergences, keeping the desirable effective population size in the
weep population during the selection cycles.

Keywords: genetic correlation, diversity, groups.
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1. INTRODUCAO

As espécies do género Eucalyptus ocupam posicdo de
destaque no setor florestal pelo seu rapido crescimento, propriedades
desejaveis da madeira e sua ampla plasticidade.

Dentre as muitas espécies, o Eucalyptus camaldulensis
destaca-se, devido a sua ampla distribuicdo geografica na Australia,
com excegao da Tasmania, ocorre entre as altitudes que véo desde o
nivel do mar até 1.000 m e com precipitagdo entre 250 a 625 mm
(NIETO e RODRIGUEZ, 2003).

No Brasil pode ser encontrada desde o Rio Grande do Sul até
a Amazobnia, ou seja, em praticamente quase todo o territério nacional,
principalmente em regides de clima tropical (FERREIRA e SILVA, 2004) e
devido ao seu potencial e diversidade de uso vem se destacando entre as
espécies do género.

Para o sucesso de um programa de melhoramento de espécies
perenes, é necessario um banco de germoplasma disponivel para
utiizacdo em diversas finalidades e, dentre elas, o melhoramento
genético na busca do produto desejado. Assim, como a sua variacao
biol6gica entre as espécies do género, populagdo, dentre as espécies e
individuos (ABREU et al., 2009).

A andlise da diversidade genética é importante para o
planejamento de estratégias de melhoramento e também fornece uma
base cientifica para melhor gestdo dos recursos genéticos em espécies
florestais (POLTRI et al., 2003).

Entre o0s principais procedimentos para estimacdo da
diversidade genética, destaca-se a analise multivariada, que consiste em
um conjunto de métodos e técnicas que considera simultaneamente todas
as variaveis, com o auxilio da interpretagao tedrica do conjunto de dados,
podendo-se analisar simultaneamente uma ou mais variaveis, cuja

estrutura € apresentada pela variavel que é constituida de combinacéo
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linear das variaveis originais, com pesos que sdo determinados pela
analise multivariada (HAIR et al., 2005).

Portanto, a determinacdo da distancia genética de uma
populacdo para outra € importante e, normalmente sao utilizados os
métodos biométricos, nos quais realizam-se as analises, via estatistica
multivariada, permitindo unificar multiplas informacdes de um conjunto de
caracteres gque séao retirados das unidades experimentais, proporcionando
ao melhorista uma maior oportunidade de escolher os genitores
divergentes (SUDRE et al., 2005).

Deste modo, as técnicas multivariadas tornam-se Uuteis ao
avaliar os individuos em varios aspectos e, além disso, proporcionam uma
visdo holistica de cada acesso (CRUZ et al., 2004).

Entre as técnicas para a analise multivariada mais comumente
utilizada para o estudo da divergéncia genética, destaca-se andlise de
agrupamentos (FLAMINI et al., 2006; OLIVEIRA et al., 2007; SILVA et al.,
2012; MANFIO et al., 2012).

Este tipo de andlise tem por finalidade reunir informacdes,
levando-se em consideracdo algum critério de classificacdo, ou seja, 0s
genitores sdo organizados em grupo, de modo que possa existir a
homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre os grupos,
identificando-se os genitores divergentes e com maior possibilidade de
sucesso nos cruzamentos (CARGNELUTTI FILHO et al., 2008).

Os métodos preditivos de divergéncia genética sdao muito
utilizados por se basearem em diferencas morfoldgicas e fisiolégicas dos
genitores, com isso dispensa a combinagao dos hibridos entre eles, o que
€ vantagem, principalmente se o numero de genitores, cuja diversidade
esperada for elevada (MANFIO et al., 2012).

A identificacdo da diversidade genética através de
caracteristicas morfologicas tem sido amplamente usada pelos
melhoristas, com a finalidade de identificar cruzamentos com potencial de
obter populacdes segregantes (OLIVEIRA et al., 2008). Sendo assim, o
estudo da divergéncia genética com o auxilio da analise multivariada &

uma ferramenta valiosa para o programa de melhoramento genético.

64



A separacdo das progénies em grupos distintos é essencial
para o melhoramento genético da espécie, pois a partir dos agrupamentos
a heterose pode ser obtida para os caracteres quantitativos de interesse
econbmico, através do cruzamento de progénies pertencentes a
diferentes grupos (MANFIO et al., 2012).

O presente estudo objetivou avaliar a diversidade genética em
progénies de Eucalyptus camaldulensis visando a formacéo de grupos de
progénies mais divergentes, 0s quais possibilitardo selecionar genétipos
mais produtivos no futuro pomar de sementes e na sequéncia do

programa de melhoramento.

65



2. MATERIAL E METODOS

2.1. CARACTERIZACAO DO EXPERIMENTO

As sementes do Eucalyptus camaldulensis foram coletadas de
arvores matrizes de polinizagdo aberta, procedéncia Katherine River,
Estado de Queensland, Australia, obtidas em parceria com a Embrapa
Florestas.

As mudas foram produzidas no Campus da Faculdade de
Engenharia - UNESP/ llha Solteira e plantada no campo experimental do
Instituto Federal de Educacéo, Ciéncia e Tecnologia de Mato Grosso —
IFMT/Campus S&o Vicente em Santo Antdnio do Leverger. A area esta
localizada na coordenadas 15°49'21” S latitude e 55°25'06 W longitude,
com altitude média de 750 m.

O clima é caracterizado como tropical (Aw), segundo a
classificacdo de Koppen e apresenta duas estacdes bem definidas: uma
guente e umida e outra mais fria e seca com déficit hidrico. A temperatura
anual média estd em torno de 20 °C e precipitacdo média anual é de
2.000 mm (MIRANDA e AMORIM, 2000).

O teste de progénies foi instalado sob delineamento de blocos
ao acaso com 132 tratamentos (progénies), cinco repeticbes e trés
plantas por parcela em linhas simples, no espacamento 3 m x 2 m.

Aos 48 meses de idade, as progénies foram avaliadas quanto
aos caracteres:

a) Diametro a altura do peito (DAP), em cm, medida com fita
graduada a 1,30 m acima do nivel do solo;

b) Altura total (ALTT), em metros, medido com aparelho
hipsémetro Blume-Leiss;

c) Altura comercial (ALTC), em metros, medido com aparelho
hipsémetro Blume-Leiss;

d) Forma de fuste (FF), com base na classificacdo de
Kageyama et al. (1979), foi realizada a Tabela 1.

66



TABELA 1 - DESCRICAO DA FORMA DE FUSTE DAS ARVORES

Notas Classe da forma de fuste
1 Tronco com defeito muito grave
2 Tronco com defeito grave
3 Tronco com defeito bastante visivel
4 Tronco com defeito pouco visivel
5 Tronco sem defeito

Fonte: Adaptado de Kageyama et al. (1979).

2.2 ANALISE MULTIVARIADA

Para analisar as variaveis quantitativas no método multivariado,
os dados foram processados inicialmente no modelo univariado, pois a
analise multivariada s6 leva em consideracdo o0s valores genéticos

preditos, que serdo utilizados no modelo multivariado.

2.2.1 Analise univariada

As variaveis quantitativas foram primeiramente avaliadas
através da analise Deviance e por meio do procedimento de modelo linear
misto univariado aditivo REML/BLUP (Maxima Verossimilhanca
Restrita/Melhor Predicdo Linear nao Viesada) (RESENDE, 2007),
aplicados aos testes de progénies de meios irméos, delineamento de
blocos ao acaso, varias plantas por parcela, um s6 local e uma Unica
populacdo, conforme o Modelo 1 (Software Selegen - REML/BLUP),

seguindo o procedimento proposto por Resende (2002).

y=Xb+Za+Wc+e (1)

onde:
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y, b, a, c e e: sdo vetores de dados, dos efeitos das médias de blocos
(fixo), de efeitos genéticos aditivos (aleatorio), de efeitos de parcela
(aleatorio) e de erros aleatorios; respectivamente;

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

2.2.2 Andlise Multivariada

Para a analise multivariada, utilizou-se os dados processados
pelo modelo 1, da analise univariada (Software Selegen - REML/BLUP).
Na sequéncia os dados foram analisados pelo método multivariada,
utilizando o modelo 104 do mesmo Software, que consiste na técnica de
agrupamento Tocher (RESENDE, 2007).

Para a separacdo das 132 progénies de acordo com O0s
caracteres, estabelecendo-se o agrupamento das progénies, utilizou-se o
referido método de Tocher, considerando a distancia de Mahalanobis e a
distancia Euclidiana média para determinar a dissimilaridade genética e
delimitacdo dos grupos entre as progénies.

O método de Tocher é uma técnica de agrupamentos que
adota o critério da distancia média intragrupo e que deve ser menor que a
distancia intergrupo (CRUZ, 2008).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 2, estdo os resultados de significancia dos efeitos
genéticos aditivos das progénies de Eucalyptus camaldulensis avaliadas,
por meio da analise de deviance. A andlise visa avaliar o efeito do modelo

estatistico no contexto da andlise de modelos mistos por REML.

TABELA 2 — RESULTADOS DA ANALISE DE DEVIANCE E X2 PARA
OS CARACTERES DIAMETRO ALTURA DO PEITO
(DAP), ALTURA TOTAL (ALTT), ALTURA COMERCIAL
(ALTC) E FORMA DE FUSTE (FF), DE Eucalyptus
camaldulensis EM SANTO ANTONIO DO LEVERGER -

MT, 2012
Caracteres Efeito Deviance LTR(x?)
h2a 6110,90 5,6117*
DAP c?parc 6249,07 143,7817**
Completo 6105,2883
h2a 4677,46 1,0946"
ALTT c?parc 5036.79 360,4246**
Completo 4676,3654
h2a 4085,92 0,5046"
ALTC c?parc 4375,06 289,6446**
Completo 4085,4154
h2a -185,36 1,5787™
FF c?parc -148.50 38,4387**
Completo -186,9387

x2 tabelado: 3,84 e 6,63, para niveis de significancia de 5% e 1%, respectivamente (*) e (**), “ndo
significativo ("°) a 5% de probabilidade .”

Constata-se que o efeito da parcela foi significativo para todos os
caracteres, 0 que significa que ha diferencas dentro das parcelas, porém
para o efeito de progénies somente o carater DAP foi significativo. Tais
resultados foram coerentes para Sturion e Resende (2010) em uma
populacao de llex paraguariensis.

Os resultados referentes a divergéncia genética entre as
progénies de Eucalyptus camaldulensis pelo método Tocher, através da

distancia de Mahalanobis estéo apresentados na Tabela 3.
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TABELA 3 - ESTIMATIVAS DE DIVERGENCIA GENETICA DE 132
PROGENIES DE Eucalyptus camaldulensis PELO
METODO TOCHER, ATRAVES DA DISTANCIA DE
MAHALANOBIS EM SANTO ANTONIO DO LEVERGER -
MT, 2012

Grupo Progénies Total

134689111213141619 212223242627 303132
3334 37 38 39 40 41 42 43 45 46 48 49 50 51 52 53 54 55

I 575961636567 717374757779 8084878890091 92 86
939596 9798 101 102 103 105 107 110 112 113 114 115
116 117 119 120 122 123 124 125 127 129 130 72
I 7 18 56 62 70 85 89 100 8
1] 17 2960 94 118 5
Y 525283669 7682109 121 9
\Y 1558 64 78 83 104 106 126 8
Vi 21086111 4
Vi 47 81 2
VIl 2099 108 131 4
IX 68 1
X 128 1
Xl 66 1
Xl 132 1
X 35 1
XIV 44 1

O agrupamento dos individuos pelo teste de progénies
utilizando o método de Tocher resultou na formacdo de quatorze
grupos distintos, sendo que as mais similares se encontram no grupo
| (86 progénies) e as mais divergentes encontram-se no grupo XIV (1
progénie), apresentados na Tabela 3.

Em termos de numero de grupos de espécies arboéreas de uso
comercial, tais agrupamentos sao com aqueles encontrados por Silva et
al. (2012) que obteveram a formacdo de 13 grupos pelo método de
Tocher, dos quais quatro foram unitarios, para 99 progénies de Pinus
caribaea avaliadas para o carater DAP e, para outra populacédo Missio et
al. (2007), obtiveram a formacdo de 14 grupos pelo método de Tocher,
dos quais seis foram unitarios, para 119 progénies de Pinus caribaea
avaliadas para quatros caracteres, entre eles DAP.

O agrupamento facilita a identificacdo de progénies com
desempenho silvicultural e genético superior ou com maior vigor de

crescimento nos caracteres analisados.
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O grupo | é formado por 86 familias, ou seja, a maioria das
familias, no grupo IV é formado por 9 familias, o grupo V e Il por 8
familias, o grupo Il por 5 familias, o grupo VI e VIl é formado por familias,
o grupo VII por 2 familias as demais distribuem-se nos grupos IX, X, XI,
XIl, Xl e XIV com 1 familia, evidenciando uma ampla diversidade das
familias.

A tendéncia do método em formar grupos exclusivos e tomar
as distancias intergrupos favoreceu o agrupamento das familias de forma
individualizada, por exemplo, os individuos dos grupos IX a XIV
evidenciando que estas podem ter vindo de populacdes distantes para a
formacéao do teste.

Os grupos IX, X, XI, XII, Xlll e XIV sdo menos divergentes em
relagdo aos demais, recomenda-se evitar os cruzamentos em familias de
grupos similares, para evitar que a variabilidade seja limitada, devido
inviabilizar os ganhos genéticos a serem alcancados na proxima geracao,
pois ela € fundamental em um programa de melhoramento (CRUZ et
al.,1994).

De acordo com Santos (2012), o agrupamento dos individuos é
baseado em valores pré-determinados, podem incluir ou ndo um genotipo
no grupo, sendo que este valor é influenciado pela presenca de
discrepéancia entre 0s mesmos, o que possibilita agrupar os genotipos em
poucos grupos.

Com base nos resultados encontrados recomendam-se 0S
cruzamentos usando-se polinizacdo controlada entre os progenitores dos
grupos mais divergentes (I e X1V, IV e XllI, V e XII, Il e XI), entre outros.

Com a separacdo das familias em grupos distintos de
progénies, pode-se recomendar progenitores para cruzamentos no
futuro pomar de sementes, levando em consideracdo as caracteristicas
desejaveis para as proximas geracdes. Portanto, a divergéncia genética
se torna importante para o programa de melhoramento, pois envolvera
0s cruzamentos de progenitores geneticamente divergentes que sao
mais indicados para proporcionar maior variabilidade genética nas
futuras geracdes (MARTINS et al., 2002).
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Desta maneira, 0s pares mais divergentes serdo utilizados
para a geracdo de genotipos heterozigoéticos, entretanto os menos
divergentes serdo diferenciados através dos genes a ser transferido,
permitindo assim recuperar o genitor recorrente mais rapidamente por
meio de retrocruzamento (FERRAZ FILHO et al., 2008; SILVA et al.,
2012, MANFIO et al., 2012).

A divergéncia genética também pode ser obtida pelo método
Tocher através da distancia Euclidiana média.

Os resultados do agrupamento das progénies referentes a
divergéncia genética de 132 progénies de E. camaldulensis, através do
método Tocher utilizando a distancia Euclidiana média, estao

apresentados na Tabela 4.

TABELA 4 - ESTIMATIVA DE DIVERGENCIA GENETICA DE 132
PROGENIES DE Eucalyptus camaldulensis PELO
METODO TOCHER, ATRAVES DA DISTANCIA
EUCLIDIANA MEDIA, EM SANTO ANTONIO DO
LEVERGER — MT, 2012

Grupo Progénies Total

1234678911121314162122232427 303132

33 34 37 38394041 43 45 46 47 48 49 50 51 52 56 59
I 6162 707174757879 808384859091 93 95 96 99 76

101 103 105 106 107 110 111 113114 115116 117 122

123124 127 129 130 72

10 17 26 29 36 42 53 54 55 60 63 65 66 67 68 73 77 87

I 88949798102 108 112 121 125 131 132 29
Il 25287682109 128 6
IV 151819 3557 64 81 86 89 92 100 119 120 126 14
V 569118 3
VI 4458 2
Vil 104 1
VIl 20 1

Na Tabela 4 observa-se o agrupamento das 132 progénies
utilizando a distancia de Euclidiana média que resultou na formacéo de
oito grupos distintos, sendo que as mais similares se encontram no o
grupo | (76 progénies) e as mais divergentes se encontram no grupo VIii
(1 progénie).

O grupo | é formado por 76 familias, ou seja, a maioria das

familias, no grupo Il (29 familias), grupo IV (14 familias), grupo Il (6
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familias), grupo V (3 familias). Os demais se distribuem nos grupos VI, VII
e VIl com 2, 1 e 1 familias, respectivamente, evidenciando uma ampla
diversidade das familias. Por outro lado, as familias alocadas dentro do
grupo sao menos divergentes e entre 0s grupos mais divergentes.

Tais agrupamentos sdo coerentes aquela encontrada por
Scapim et al. (1999), para uma populacdo de Eucalyptus camaldulensis
em que obteve a formacdo de sete grupos pelo método de Tocher,
através da distancia Euclidiana média com 30 progénies para avaliacdo
de cinco caracteres. Santos, (2012) em outra populacdo de Eucalyptus
ssp obteve a formacdo de nove grupos pelo mesmo método com 49
progénies levando em consideracao os trés caracteres.

Com base nos resultados da Tabela 4, é possivel propor os
cruzamentos entres os grupos | e VI, Il e IV, lll e VII, V e VI, e varias
outras combinacfes possiveis. Os grupos de progenitores que estao
localizados muito proximos ndo sao convenientes para hibridacdo por
apresentarem pequena divergéncia genética entre si, como no caso dos
grupos l e ll, lll e IV, V e VI, VIl e VIII, entre outros.

Portanto, os dados demonstraram a existéncia de
variabilidade entre as progénies. Condicao imprescindivel em termos de
perspectivas de ganhos genéticos na conducédo de futuras geracfes de
melhoramento (XAVIER, 1996). As separacdes em grupos divergentes
podem orientar o melhorista no direcionamento de cruzamento entre as
progénies que apresentarem as maiores divergéncias, pois sao
importantes para preservar a variabilidade genética (FERRAZ FILHO et
al., 2008).

Os métodos multivariados utilizados foram eficientes, pois
agruparam as progénies de acordo com suas divergéncias. Entretanto, os
grupos formados nao foram coincidentes na quantidade de grupos pelos
diferentes métodos. A distancia de Mahalanobis mostrou-se mais eficiente
em alocar as progénies em um namero maior de grupos.

Na analise de um numero reduzido de cruzamentos, a
constituicdo de apenas poucos genitores faz com que os estimadores das
funcdes estimaveis dos efeitos da capacidade combinatoria fiquem

sujeitos a uma grande variagéo residual (CRUZ e PIRES, 1996).
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Com base nos resultados, podem-se propor estratégias de
cruzamentos na selecdo do material genético de acordo com o objetivo do
programa de melhoramento e da demanda comercial, visando maximizar
a heterose nas progénies e aumentar a probabilidade de ocorréncia de

segregantes superiores em geracdes futuras.
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4. CONCLUSOES

o A andlise multivariada mostrou-se eficaz para a alocacdo das
progénies em grupos divergentes, bem como a recomendagédo para o
cruzamento, no futuro pomar de sementes do programa de melhoramento
do Eucalyptus camaldulensis em Mato grosso.

o O método de agrupamento de Tocher, através da distancia de
Mahalanobis, destacou-se no arranjo dos agrupamentos, ao alocar um
maior numero de grupos divergentes.

o A distancia de Mahalanobis aumenta a possibilidade de direcionar
0S cruzamentos através da polinizagdo controlada entre progénies mais
divergentes, mantendo-se um maior efeito heterético e uma maior

variabilidade genética ao longo dos ciclos de selecéo.
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