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RESUMO

ANALISES GENETICAS E SELE(}’AO EM TESTES DE PROGENIES DE
CRUZAMENTOS DIALELICOS DE Pinus taeda L.

A maximizagcdo do ganho genético para caracteristicas de valor econémico
por unidade de tempo é o principal objetivo de um programa de melhoramento
florestal. A obtencéo de resultados mais precisos em um menor intervalo de tempo
esta vinculada a adogao de procedimentos de sele¢ao precoce e metodologias de
analise mais apropriadas para selecdo genética. O emprego de variaveis que
melhor expressem caracteristicas que reflitam valor comercial da arvore devem
também ser embutidas nas estratégias de selecdo. Como o delineamento de
cruzamentos dialélicos desconectados ¢é uma ferramenta importante no
melhoramento genético de Pinus taeda, também tem se tornado necessario o
emprego de metodologias que possibilitem a sua analise na integra. Esse estudo
focou o a definicdo de variaveis que quantifiquem valores comerciais para selegao
genética, procedimentos para analise de delineamentos dialélicos desconectados e
estratégias para selecdo precoce para Pinus taeda. Numa primeira instancia,
metodologias foram desenvolvidas para quantificagcdo e estimativa de varias
caracteristicas de interesse, gerando recomendagdes que contribuirdo diretamente
no processo de avaliagdo para selegdo genética de arvores. Procedimentos para
quantificacdo de ganhos genéticos econdmicos, indicaram que o impacto no retorno
financeiro advindo de programas de melhoramento genético, tem sido subestimado.
Esses procedimentos poderdo ser ajustados para cada empresa ou cenario, com a
aplicagdo de modelos biométricos e definicdo de produtos e seus pregos na
construcao de variaveis que reflitam ganhos econémicos. Em seguida, os resultados
obtidos com a anadlise de avaliagcbes anuais em testes genéticos, propiciaram a
recomendagao de estratégias para selegcao precoce de: genitores para composicao
de pomares; combinagcdo de cruzamentos para implementagdo de estratégias de
producao de familias de irmaos-completos; e individuos nos testes para a
composi¢ao da proxima geragao de melhoramento. Essas analises e estratégias de
selecao genética em idades precoces apresentam altas correlagbes entre idades
juvenis e de rotacdo, além de niveis satisfatérios de herdabilidade nas
caracteristicas de interesse ao longo do desenvolvimento da arvore. Também como
produto desse trabalho, foram definidas metodologias computacionais mais
apropriadas para estimativa de parametros genéticos e predicdo de valores
genéticos em delineamentos de cruzamentos dialélicos de Pinus taeda,
estabelecidos em um ou varios locais.

Palavras-chave: Pinus taeda; Melhoramento Florestal; Delineamento de
Cruzamentos Dialélicos; BLUP; REML; Correlagao entre Idades;
Analise de Caracteristicas; SELEGEN; SAS; Modelos Mistos.
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ABSTRACT

GENETIC ANALYSIS AND SELECTION IN Pinus taeda L. PROGENY TESTS
FROM DIALLEL DESIGNS

The main objective of an effective tree improvement program is the
maximization of genetic gain per unit of time for traits of economic value. In order to
obtain precise results in a smaller timeframe, procedures for early selection linked to
more appropriate methods for genetic analysis should be employed. Also, the
quantification of traits that better reflect commercial values for individual trees should
be part of the selection strategies. Disconnected diallel designs have been an
important tool applied in P. taeda genetic improvement programs, therefore more
complex analytical methods have been required to fully handle the dataset. This
study focused the identification of variables that would better quantify commercial
tree values for genetic selection, procedures for analysis of disconnected diallel
designs, and strategies for early selection in Pinus taeda. First, methods for
quantifying and estimating characteristics of commercial value were developed and
evaluated for genetic analysis. These methods will directly contribute with improving
the precision for tree selection. Procedures for quantifying economic genetic gains
showed that the positive impact on the financial returns from tree improvement
programs has been underestimated. These procedures can be adjusted for each
improvement program or scenario. The combination of biometric models with wood
product types and prices in the market would allow the development of variables that
better reflect financial gains. Secondly, the efficiency of different strategies for early
selection was obtained for: general combining ability for seed orchard development
and management; specific combining abilities for implementing strategies for
deployment of full-sib families; and individual tree selections for the compositon of the
next breeding cycle. These early-age genetic analysis and selection strategies
showed high correlations between juvenile ages (3 and 4 years) and rotation age (17
years). Significant levels of herdability were also detected for all ages. Also, more
appropriate computer methods were identified and developed for estimating genetic
parameters and predicting genetic values of disconnected diallel designs in P. taeda,
established in one or several locations.

Key-words: Pinus taeda; Tree Improvement; Diallel Mating Design; BLUP; REML;
Age-Age Correlation; Trait Analysis; SELEGEN; SAS; Mixed Models.
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1 INTRODUGAO

1.1 JUSTIFICATIVA

O principal objetivo de todos programas de melhoramento florestal € o de
maximizar o ganho genético de caracteristicas de valor econémico por unidade de
tempo (ZOBEL e TALBERT, 1984). A eficiéncia de um programa de melhoramento
aumenta com a redugao do tempo necessario para a obtengdo de ganhos genéticos
por ciclo de melhoramento e com o aumento da precisdo na selegcao genética para
as caracteristicas desejaveis. A obtencgao de resultados mais precisos em um menor
intervalo de tempo esta vinculada a adocao de procedimentos de selecédo precoce e
metodologias de analise apropriadas para selecdo genética. Essas, em conjunto
com o uso de caracteristicas que reflitam ganhos econémicos, propiciam o aumento
da eficiéncia do programa de melhoramento que visem a maximizagao do retorno
financeiro da empresa em cada ciclo de melhoramento.

Geralmente, os programas de melhoramento florestal estdo direcionados para
caracteristicas de crescimento, estabelecendo ou objetivando ganhos genéticos,
sem contudo, quantifica-los em termos econémicos. O ndo emprego de
caracteristicas expressas em valores econOmicos na selegdo genética esta,
provavelmente, relacionado com a dificuldade de mensurar tais ganhos.

Selecgdes precoces de familias e individuos reduzem o ciclo de melhoramento
e antecipam a obtenc¢do de ganhos genéticos. Além das vantagens relacionadas a
disponibilizagcéo operacional antecipada de produtos do programa de melhoramento,
a reducao do periodo de cada ciclo propiciara maior adaptabilidade as mudancas
das demandas do setor florestal. Para que as vantagens da selegédo precoce sejam
efetivamente capturadas, as caracteristicas avaliadas em idades juvenis devem,
também apresentar altos valores de herdabilidade e correlagdes genéticas com a
idade adulta ou idade de rotacdo. Dessa forma, identificando idades 6timas para
selecao precoce eficiente de caracteristicas de interesse comercial no setor florestal.

Estimativas precisas de parametros genéticos sdo também essenciais na
predicdo de ganhos futuros na escolha de estratégias mais adequadas em

programas de melhoramento. Diversos autores tém reportado sobre a estimativa de



variacdo genética de caracteristicas de crescimento em Pinus taeda (FRANKLIN,
1979; LAMBETH et al., 1983; FOSTER, 1986; BALOCCHI et al., 1993; LI et al.,
1996; LI et al., 1997). Apesar da validade desses resultados nas regides abordadas
por esses trabalhos, pouco se sabe sobre a inferéncia desses parametros genéticos
em outros ambientes. Portanto, justificando a necessidade de se obter estimativas
de parametros em idades precoces em ambientes de rapido crescimento da espécie,
como a regido sul do Brasil.

Em programas de melhoramento de Pinus spp., estratégias de cruzamentos
como meio-dialelos desconectados tém sido amplamente utilizadas na geragao de
progénies para testes genéticos (HUBER, 1993; YANCHUK, 1996). Dialelos
desconectados apresentam vantagens praticas quando comparados com dialelos
completos, pois sdo compostos de poucos cruzamentos por genitor, exigindo menos
tempo e recursos para obtengdo do conjunto de progénies a ser testado. Apesar
das vantagens praticas do uso de dialelos desconectados, esse delineamento de
cruzamentos exige o emprego de metodologias computacionais mais complexas que
possibilitem a sua analise na integra.

Estratégias de melhoramento focando delineamentos de cruzamentos
estruturados dependem da deteccdo das melhores combinagdes de genitores
através de procedimentos especificos de analise genética. Tais procedimentos
devem propiciar, de forma precisa, a obtengédo de valores genéticos dos caracteres
para avaliagdo da performance dos individuos provenientes desses delineamentos.
Portanto, na analise de delineamentos como nos de cruzamentos dialélicos
desbalanceados, torna-se imprescindivel a definicdo de metodologias e
procedimentos computacionais que propiciem a obtencdo de resultados precisos
para selecado genética. Além de possibilitar a analise de dados desbalanceados,
essas metodologias devem contemplar a existéncia de dois niveis do mesmo efeito
principal para cada observacdo. Esses procedimentos sdo necessarios para a
anadlise dos delineamentos dialélicos parciais. Devido a essas peculiaridades,
metodologias como a do Melhor Preditor Linear Nao Viciado (Best Linear Unbiased
Prediction ou BLUP) e Maxima Verossimilhanga Restrita (Restricted Maximum
Likelihood ou REML), que tém demonstrado varias vantagens na predicdo de
ganhos genéticos (BORRALHO, 1995; WHITE e HODGE, 1989; RESENDE 2002),

sao as mais indicadas na avaliacao desses delineamentos. Para a implementacao



dessas metodologias, procedimentos computacionais como o programa Selegen
REML/BLUP (RESENDE, 2002) e SAS (XIANG, 2001) sao ferramentas que podem
ser aplicadas para analises complexas como a de delineamentos dialélicos
desconectados.  Vinculados a estratégia de melhoramento, o emprego de
metodologias computacionais para analise de delineamentos de cruzamentos
dialélicos desconectados, associados aos procedimentos de selegcdo precoce e ao
emprego de variaveis que reflitam valores financeiros, contribuirdo significativamente
na obtencdo de ganhos genéticos quantificados economicamente e obtidos num

menor ciclo de melhoramento.

1.2 OBJETIVO GERAL

O objetivo geral desse estudo é o de definir procedimentos para selegao
genética em delineamentos dialélicos desconectados em Pinus taeda e avaliar
ganhos genéticos mediante selegdo, com: a) a determinagdo de idades precoces
para selecao, b) a definicdo e obtencdo de paradmetros genéticos de variaveis que
quantifiquem valores comerciais e ¢) o emprego de metodologias computacionais

apropriadas para analise genética de testes estabelecidos em varios locais.

1.3 OBJETIVOS ESPECIiFICOS

e Definir metodologias para estimar variaveis compostas e quantificar variaveis
econdmicas para produtos multiplos a serem aplicadas na sele¢gdo genética em
P. taeda.

e Desenvolver e avaliar estratégias para sele¢ao precoce de individuos, genitores e
cruzamentos em testes de progénie de P. taeda.

e Estimar parametros genéticos e predizer valores genéticos em delineamentos de

cruzamentos dialélicos de P. taeda, estabelecidos em um ou varios locais.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 PINUS TAEDA L. NO MELHORAMENTO FLORESTAL

2.1.1 Importancia Econémica e Produtividade

Pinus taeda L. tem sido uma das espécies florestais mais plantadas
economicamente na regido sul do Brasil e no sudeste dos Estados Unidos. Os
Estados Unidos, é o principal plantador de P. taeda, detendo mais de 11,7 milhdes
de hectares de florestas plantadas (CUBBAGE et al., 1996). O Brasil, como segundo
maior plantador de Pinus spp detém cerca de 1,7 milhdo de hectares de plantios
(SBS, 2002). Dessa area, mais de 1 milhdo de hectares € de plantacbes com P.
taeda, localizados principalmente nos estados do Parana, Santa Catarina e Rio
Grande do Sul. O estado do Parana conta com mais de 600 mil hectares de
plantios, Santa Catarina mais de 350 mil, e Rio Grande do Sul mais de 130 mil.
Essa expressiva area de florestas plantadas com P. taeda é consequéncia da sua
importancia na producao de papel e no mercado madeireiro no Brasil. Essa espécie
tem sido o principal foco de exploracao florestal sustentavel no sul do Brasil por
varias empresas do setor e, consequentemente, o alvo de programas de
melhoramento florestal.

Tendo em vista a exploracao florestal sustentavel e renovavel de uma espécie
florestal exdtica, o uso do pinus pode ser visto como uma atividade que minimiza a
exploracao extrativista de florestas nativas no Brasil. O aumento da produtividade é
relevante para a continua redugdo de areas destinadas a atividade florestal. O
crescente aumento de produtividade observado em plantios de pinus tem sido
principalmente oriundo do uso de material geneticamente superior, proveniente de
programas de melhoramento genético. Atualmente, com a tendéncia mundial
voltada a produtividade em fungdo da qualidade e sustentabilidade da atividade
florestal, os produtores florestais contemplam a necessidade de desenvolver a
tecnologia para se manterem competitivos no mercado. Portanto, como parte
integrante desse processo, o melhoramento genético do P. taeda continuara tendo

importancia “sine qua non” para o sucesso de empresas no setor.



Pinus taeda € uma das espécies de pinus de maior desenvolvimento em
plantios em varias regides com atividade florestal, alcancando incrementos médios
anuais (IMA) superiores a 32 m*/ha/ano no Sul do Brasil (FERREIRA, 2003). Esses
niveis de produtividade de florestas plantadas resultaram de programas de
melhoramento genético em varias empresas do setor. Essas iniciativas comegaram
no Brasil no inicio da década de 60. Os primeiros testes de progénies de P. taeda
foram estabelecidos no Brasil no final da década de 60, com o apoio de instituicbes
publicas. Atualmente, algumas empresas florestais tém alcangado Incremento
Médio Anual (IMA) de mais de 40 m*ha/ano de madeira verde com casca aos 18
anos de idade em plantios (Figura 2.1). Esse IMA tem sido considerado, no setor
florestal mundial, como uma das maiores produtividades constatadas para o género

Pinus em plantios comerciais.

FIGURA 2.1 - COMPARACAO ENTRE PRODUTIVIDADES EM PLANTIOS DE
Pinus taeda EM VARIOS PAISES.

Produtividade de Plantios de Pinus taeda
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A madeira de P. taeda é utilizada, primariamente para construgédo civil,
fabricagdo de polpa e papel, assim como em industrias de chapeados e

compensados. Essa espécie é utilizada também, em grande proporgdo, na



confecgdo de vigas ou feixes laminados, tabuas de particulas, méveis, caixas,

engradados, barcos e combustiveis.
2.1.2 Taxonomia e Biologia
Reino: Vegetal

Diviséo: Embryophytae siphonogamae (Spermatophytae)

Subdivisdo: Gymnospermae

Classe: Coniferopsida
Ordem Coniferales
Familia: Pinaceae

Subfamilia: Pinoideae
Género: Pinus
Espécie: Pinus taeda

A determinacdo das diferencas entre as espécies de Pinus spp. pelos
caracteres botanicos baseia-se, principalmente, em numero e comprimento de
aciculas, coloracdo das aciculas, disposi¢cao das aciculas nos ramos, forma das
sementes, tamanho dos cones e coloracdo das sementes. Segundo PRESTON
JUNIOR e BRAHAM (2002), P. taeda apresenta um conjunto de trés aciculas por
fasciculo, raramente 2 ou 4. Essas sdo longas e de coloragdo verde amarelada,
persistindo por até 3 anos. Seus cones sao de 7 a 15 cm de comprimento, oblongos
e cilindricos, abrindo-se quando maduros. As sementes apresentam cerca de 0,5
cm de comprimento, coloragdo marrom com marcas negras e asas de 2 cm de
comprimento (Figura 2.2).

Pinus taeda € uma das 90 espécies do género, da familia Pinaceae, com
centro de diversidade ou de origem na regido sudeste dos Estados Unidos. Arvores
de P. taeda, apesar de alcangarem, em média, 25 a 35 m em altura, podem atingir
até cerca de 50 m. Em didmetro a altura do peito (DAP), a média maxima esta entre
90 a 120 cm, podendo alcangar 140 cm (HARTMAN, 1982). O P. taeda pode viver
até 150 anos, mas existem registros de alguns individuos ultrapassando 300 anos
de idade (LITTLE e TREW, 1979).



FIGURA 2.2 - CARACTERiSTICAS MORFOLOGICAS UTILIZADAS NA
CARACTERIZAGAO DO Pinus taeda: CONE, SEMENTES,

ACICULAS E ESTROBILOS (FONTE DO DESENHO: PRESTON e
BRAHAM, 2002).

Pinus taeda € uma espécie mondica, na qual os estrobilos masculinos se

formam em grupos, nas extremidades dos ramos desenvolvidos no ano anterior, e

os estrobilos femininos nos ramos desenvolvidos no ano corrente (Figura 2.3). Os



estrobilos masculinos se formam em grupos, na base de novas brotagbes na parte
média e inferior da copa de arvores adultas. No Brasil, o pdlen é liberado de agosto
a setembro. Além da temperatura, a formacado dos estrobilos € influenciada,
também, pela altitude. Regides com menores altitudes sdo propicias para a

antecipagao da maturagao reprodutiva.

FIGURA 2.3 - ESTRUTURAS REPRODUTIVAS DO Pinus taeda A) ESTROBILOS
MASCULINOS EM PRE-LIBERACAO DO POLEN (FASE 3); B)
ESTROBILOS FEMININOS RECEPTIVOS (FASE 2).

A produgao de estrébilos masculinos e femininos varia muito com a matriz.
Geralmente, menos de 20% dos gendtipos em um pomar clonal com menos de 10
anos, nos Estados Unidos, produz cerca de 50% a 80% de todos estrobilos, cones e
sementes no pomar (BERGMAN, 1968). Alguns desses gendtipos formam varios
estrébilos por ramo, enquanto que outros apenas um ou dois. Em um estudo
realizado por SCHMIDTLING (1975), mais de 50% da variagdo na produgao de
estrobilos femininos, cones e sementes, assim como 40% da variacdo em producao
de estrobilos masculinos foi atribuido a diferengas genotipicas. Geralmente,
gendtipos que apresentam fases reprodutivas precoces tendem a manter o seu
potencial produtivo ao longo dos anos (SCHMIDTLING, 1983).

As sementes estdo maduras para colheita a partir do final de fevereiro. A
producdo anual de sementes de P. taeda flutua, com picos de produgao a cada ciclo
de 3 a 6 anos (BAKER e LANGDON, 1990). No Brasil, os pomares clonais de P.



taeda apresentam produtividades médias variando de 0,3 a 1,0 kg de sementes por
arvore, em pomares com mais de 15 anos. Isso equivale a cerca de 30 kg a 80 kg
de sementes por hectare. Cones maduros podem conter entre 20 a 200 sementes
cada, com viabilidade variando de 15% a 100%. O numero de sementes por
quilograma pode variar de 27.000 a 58.000, dependendo da matriz e condi¢cbes

edafo-climaticas, mas normalmente esta entre 30.000 a 35.000 sementes/kg.

2.1.3 Distribuicao Natural

Distribuido pelas regides fisiogeograficas no sudeste dos Estados Unidos e
abrangendo 14 estados, o P. taeda € uma espécie que se adapta a varios tipos de
habitat, sob ampla variacdo de condigdes ambientais. Esta espécie ocorre
naturalmente desde o estado de New Jersey no norte, ao centro da Flérida, no sul,
para a regido costeira no leste. Segundo SCHULTZ (1997), o limite oeste de
ocorréncia natural de P. taeda se estende do estado de Ohio no norte, ao leste do
estado do Texas no sul (Figura 2.4). Apesar de Pinus palustris originalmente ter
dominado essa area antes da colonizagcdo européia, dois fatores principais
contribuiram para a dominancia atual de P. taeda nessa regidao. Um deles, que
contribuiu para que o P. taeda ocupasse cerca de 75% da area do ecossistema, esta
relacionado com a sua capacidade de rapida colonizagdo em areas erodidas e
abandonadas, que a caracteriza como pioneira agressiva (LITTLE JUNIOR, 1971); o
outro fator, esta ligado a redugao da incidéncia de incéndio florestais. Sem o fogo, o
P. taeda dominou areas onde P. palustris era mais abundante. O P. taeda se
desenvolve, também, no Planalto de Piedmont e em partes da regido alta no interior
do sudeste dos Estados Unidos (SCHULTZ, 1997). Essa espécie nao cresce
naturalmente na planicie inundada do Rio Mississippi e é raro nas areias profundas
e densas da planicie baixa e nas dunas dos estados da Carolina do Sul e da

Carolina do Norte.
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FIGURA 2.4 - DISTRIBUICAO NATURAL E FISIOGEOGRAFICA DE Pinus taeda
(Adaptado de NELSON e ZILLGITT, 1969)
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2.1.4 Clima e Solos

Na sua area de ocorréncia natural, o P. faeda se desenvolve em solos
moderadamente acidos, com drenagem superficial e de fertilidade baixa, com
camada superficial de textura média e subsolo de textura fina. Esses solos séo
comuns na Planicie Atlantica Costeira e em planicies e terracos de rios do sudeste
dos Estados Unidos. Essa espécie, normalmente, ndo se desenvolve em areas de
solos rasos, erodidos e com muita umidade (FOWELLS, 1965). A espécie tem
apresentado excelente adaptacdo quando introduzidas em faixas de latitude
equivalentes as de sua regido de origem. Na regido de ocorréncia da espécie, o
clima se caracteriza por verbes longos e quentes e invernos moderados. A
temperatura média nessas areas varia de 13°C a 24°C, com médias no inverno entre
4°C a 16°C (SCHULTZ, 1997). A precipitagdo média anual dessa regido varia de
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1.000 mma 1.500 mm com déficit hidrico durante a estacdo de crescimento. A

altitude média dessa regidao de ocorréncia natural do P. taeda é de 400 m.

2.1.5 Variacao entre Procedéncias

A variagao geografica é, provavelmente, a principal fonte de variabilidade
genética em P. taeda (ZOBEL e SPRAGUE, 1993). Os mais de 60 anos de testes
de procedéncias nos Estados Unidos tém demonstrado a presenca e o efeito da
variagdo geografica no seu crescimento (WAKELEY e BERCAW, 1965; WELLS e
LAMBETH, 1983). Como esta espécie ocorre naturalmente em diferentes condigoes
edafo-climaticas, em uma ampla area geografica, acredita-se que ela apresente
grande variabilidade genética natural. Essa variabilidade pode ser decorrente da
sua evolugdo em ambientes com ampla variagao de latitudes, longitudes, altitudes,
solo, clima e fotoperiodos. Esses fatores devem ser considerados na selecao de
suas procedéncias. Nos Estados Unidos, essa diversidade tem possibilitado a
identificacdo de procedéncias mais promissoras as exploracgdes florestais e mais
adaptadas a regides especificas.

Entre as regides fisiogeograficas onde ocorre o P. taeda (Figura 2.4), quatro
sao consideradas as principais fontes de sementes: Planicie Costeira Atlantica
(Atlantic ou Eastern Coastal Plain), Planalto de Piedmont (Piedmont Plateau),
Planicie Costeira do Golfo Oeste (Western Gulf Costal Plain) e Planicie Costeira do
Golfo Superior (Upper Gulf Costal Plain). Apesar dessas fontes apresentarem
variagbes nas caracteristicas de crescimento em plantios nos Estados Unidos, as
densidades basicas da madeira juvenil sdo semelhantes entre as varias regides
geograficas (TALBERT et al., 1983). Tampouco parece haver influéncia da origem
geografica sobre o comprimento de traqueideos (JACKSON e STRICKLAND, 1962).
Contudo, como citado por varios autores (WAKELEY e BERCAW, 1965; WELLS e
LAMBETH, 1983; MCKEAND et al., 1997), sementes originadas da Planicie Costeira
Atlantica tém produzido arvores com maior crescimento, enquanto as procedentes
da Louisiana e do Texas tém apresentado maior resisténcia a ferrugem fusiforme
(fusiform rust). Apesar de menor crescimento, as procedéncias do Texas tém
demonstrado maior tolerancia a seca (BONGARTEN e TESKEY, 1987).
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A equivaléncia ambiental entre o local de plantio e da origem tem sido
utilizada com frequiéncia na otimizagcao de programas de melhoramento genético da
espécie. Em vista da grande extensdo da area de ocorréncia de P. taeda e da
ampla variabilidade desses ambientes, variagdes expressivas tém sido observadas
entre e dentro de populacdes, principalmente com respeito ao crescimento e a forma
das arvores (FONSECA, 1978). A avaliagdo de um grande numero de procedéncias
da espécie possibilitara a selegdo rigorosa de gendtipos que melhor se adaptem a

ambientes especificos de producao.

2.1.6 Melhoramento de Pinus taeda nos Estados Unidos

O melhoramento genético de P. taeda iniciou na década de 50, na regido
sudeste dos Estados Unidos. Apesar dessa iniciativa ter tido uma grande
receptividade na época, alguns trabalhos de relevancia cientifica ja haviam sido
desenvolvido anteriormente (ZOBEL e SPRAGUE, 1993). Um dos pioneiros no
melhoramento genético florestal foi Philip C. Wakeley, que iniciou seus trabalhos
enfatizando a importancia da identificacdo de regides geograficas ou procedéncias
(ZOBEL e JETT, 1995). Segundo Philip C. Wakeley, a identificagdo de procedéncias
que propiciem a maximizagao de ganho em plantios florestais era o primeiro passo a
ser dado. Juntamente com a avaliagdo de procedéncias, formou-se uma ampla base
genética para os programas de melhoramento genético nessa época. Esses
programas de melhoramento foram iniciados para assegurar a disponibilidade de
sementes para os plantios, visando a produg¢ao de matéria-prima a baixo custo para
as industrias de celulose e papel. Esses programas focaram o desenvolvimento de
material genético melhorado para rapido crescimento, resisténcia a infeccdo por
doengas e produgdo de madeira de alta qualidade (ZOBEL e JETT, 1995). Na
implementagdo desses programas, surgiram o0s primeiros pomares clonais para
producao de sementes de P. taeda.

O programa de melhoramento genético florestal nos Estados Unidos
prosseguiu enfocando a sele¢cdo de espécies de melhor sobrevivéncia e crescimento
em determinadas condi¢cdes edafo-climaticas. No inicio da década de 50, cerca de
80% dos plantios florestais no sul dos Estados Unidos era composto de Pinus elliottii
(ZOBEL e TALBERT, 1984). O crescimento inicial rapido do P. elliotti, em
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condi¢des variadas de locais, e sua resisténcia ao ataque da mariposa-do-ponteiro
ou “Tipmoth”, motivou o seu plantio em locais mesmo onde P. taeda poderia crescer
melhor. Na década de 90, os plantios de P. taeda chegaram a mais de 80% das
areas reflorestadas nos Estados Unidos (TODD et al.,, 1995). Os plantios de P.
elliottii tornaram-se restritos as areas de planicies Uumidas na regido baixa da
Planicie Costeira Atlantica (Lower Costal Plains), onde predominam solos com
camadas arenosas superficiais e perfis inferiores argilosos com drenagem deficiente.
Segundo SCHULTZ (1997), os plantios com P. taeda concentraram-se em areas de
melhor drenagem na regido mais elevada da Planicie Costeira Atlantica (Upper
Costal Plains) e Piedmont, onde sua sobrevivéncia e produtividades sao maiores.
Plantios com P. taeda ndo eram recomendados em regides com déficit hidrico e
solos arenosos profundos, onde a espécie apresenta baixa sobrevivéncia e menor
produtividade.

Com o interesse das empresas no estabelecimento de plantios com material
genético de melhor qualidade, o uso de sementes de procedéncias recomendaveis
tornou-se pré-requisito no estabelecimento de plantios florestais nos Estados
Unidos. No caso de P. elliottii, sementes de qualquer procedéncia eram aceitaveis,
devido a pequena variacdo na adaptabilidade e performance entre elas. Em
contraste, para P. taeda, que se caracteriza por uma ampla variagdo natural,
recomendagdes especificas foram empregadas.

Arvores de P. taeda procedentes da Regido Costeira Atlantica, que
apresentavam crescimento mais rapido quando introduzidas na regido do
Mississippi, eram suscetiveis a ferrugem fusiforme. Além disso, estas apresentavam
menor densidade basica da madeira quando comparadas as procedéncias do oeste
do Rio de Mississippi (LI et al., 1999). Em geral, procedéncias da regido sudeste
apresentam maior crescimento do que as do norte. Contudo, precaugcbes eram
tomadas na movimentagao de material do sul para as areas ao norte de sua origem,
onde o frio e a neve poderiam causar perdas de produtividade. Em varios casos, a
introducao de sementes de procedéncias onde as temperaturas minimas médias séo
3°C maiores que do local de plantio (no sentido sul), propiciavam maior crescimento
do que as procedéncias locais (SCHMIDTLING, 1992). O material genético
procedente da regido de Livingston Parish, no estado de Louisiana, exibiam rapido

crescimento e alta resisténcia a ferrugem fusiforme, quando introduzido na regiao
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costeira do Golfo do México (Lower Gulf Coast) e na Regidao Costeira Atlantica Sul
(South Atlantic Coast) (LI et al., 1999).

Em 1951, varias iniciativas surgiram com o intuito de selecionar arvores de P.
taeda de crescimento rapido, boa forma, e caracteristicas da madeira desejaveis ao
setor de celulose e industrias de produtos madeiraveis. Intensidades de selegao
eram em torno de uma arvore para 100.000 avaliadas, com base nas caracteristicas
fenotipicas (KELLISON, 1997). As selecbes efetuadas na década de 50 deram
origem aos primeiros pomares de sementes clonais de P. taeda. O primeiro plantio
experimental estabelecido com material genético melhorado mediante selegdes
fenotipicas ocorreu em 1960. Contudo, foi somente em 1969 que os pomares de
sementes clonais de 12 geragcdo disponibilizaram sementes para plantios
operacionais (LI et al., 1999). No inicio da década de 80, atingiu-se a producgéo
sustentavel de sementes em pomares clonais, para abastecimento da demanda para
os plantios nos Estados Unidos. A colheita dos primeiros plantios originados de
sementes melhoradas teve inicio na década de 90. Desde ent&o, tem-se confirmada
as expectativas de ganhos esperados com o melhoramento genético florestal
(WEIR, 1996). Os ganhos genéticos obtidos com o plantio de material genético
melhorado de P. taeda estavam centrados no maior crescimento em volume em
diferentes condi¢des edafo-climaticas, aumento da densidade especifica da madeira
e aumento da resisténcia a ferrugem fusiforme. O ganho em volume obtido em
plantios com rotagdes de 25 anos alcangcaram 32% em valor, quando comparado
com material ndo melhorado (TALBERT et at., 1985).

O avango do melhoramento genético na regido sudoeste dos Estados Unidos
foi, em grande parte, realizado pelos esfor¢os de trés cooperativas. Estas eram
compostas por universidades, industrias florestais e agéncias governamentais. A
Cooperativa de Melhoramento Florestal do Oeste do Golfo (Western Gulf Tree
Improvement Cooperative) focou no melhoramento de P. taeda e P. elliotti. Esse
programa continua sendo coordenado pelo Servigo Florestal do Texas, que trabalha
cooperativamente com pesquisadores da Universidade A&M do Texas. A segunda
entidade, a Cooperativa de Pesquisa em Genética Florestal (Cooperative Forest
Genetics Research Program), coordenada pela Universidade da Florida, teve P.
elliottii como foco prioritario. A terceira cooperativa, sediada na Universidade

Estadual da Carolina do Norte, Cooperativa Industrial de Melhoramento Florestal
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(Industry Cooperative Tree Improvement Program), focou principalmente sobre P.
taeda. Desde o estabelecimento dessas cooperativas, membros de cada uma delas
tém contribuido com recursos para a manutencdo do corpo cientifico e técnico,
desenvolvimento de trabalhos de cruzamentos, avaliacdo e selecdo de material
genético superior. A execugao de projetos cooperativos continua sendo o foco
dessas entidades. Elas desenvolvem atividades continuas de pesquisa, visando ao
aumento da eficiéncia dos processos de melhoramento florestal, agregando
beneficios advindos de seus programas.

A Cooperativa Industrial de Melhoramento Florestal da Universidade Estadual
da Carolina do Norte iniciou seu trabalho com a selecao fenotipica de 3.000 arvores
de P. taeda em areas nativas. Segundo ZOBEL e SPRAGUE (1993), as
procedéncias utilizadas para essa selegcao foram indicadas previamente como de
alta performance. Procedéncias como Piedmont, Planicie Costeira Atlantica e
Planicie Costeira do Golfo foram as mais focadas para a formacgao da populagao
base. Algumas seleg¢des foram realizadas em ambientes especificos, como areas
relativamente mais secas e de baixa drenagem. Essas selegbes constituiram as
populagdes de melhoramento de 12 geragdo e formaram a base dos primeiros
pomares clonais estabelecidos pela entidade. As empresas participantes dessa
cooperativa selecionaram uma fragéo elite dentre os melhores materiais genéticos
para constituir os seus primeiros pomares. Apos testes de progénie, geralmente 15
a 20 genitores dos 30 a 40 clones presentes em cada pomar eram eliminados no
desbaste genético.

Apesar do intenso trabalho inicial na implantacdo dos primeiros pomares de
producao pelas empresas, a geragao de populagbes avangadas nos seus programas
internos de melhoramento ndo acompanhou o ritmo da cooperativa (ZOBEL e
SPRAGUE, 1993). Apenas alguns cruzamentos realizados por essas empresas
integraram o programa. Os cruzamentos implementados na populagdo de
melhoramento da cooperativa utilizavam o esquema de cruzamento testador. Este
era um fatorial incompleto em que quatro a cinco gendétipos eram cruzados com
todos os demais parentais. Esses cruzamentos geraram familias de irmaos-
completos para testes de progénie (TALBERT et al.,, 1982; LI et al.,, 1996). A
avaliacdo da performance dessas familias, em comparagcdo as testemunhas

produzidas a partir de material ndo melhorado, foram realizadas em testes com
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delineados em blocos casualizados com parcelas lineares. Segundo LI et al. (1999),
cerca de 2.000 arvores selecionadas de 22 geragao, obtidas dos testes de progénie
de 12 geracdo, foram utilizadas para estabelecer pomares clonais. Além das
selegdes em testes de progénie de 12 geracdo, o 2° ciclo de melhoramento contou
com a introducdo de selegdes realizadas em plantios comerciais no final da década
de 70.

Testes de progénie de polinizagdo aberta das matrizes dos pomares de 22
Geragdo foram implantados em diversos locais na regido sudeste dos Estados
Unidos. Esses testes foram agrupados em quatro regides geograficas: 1) Virginia e
Carolina do Norte; 2) Planicie Costeira Atlantica (Atlantic Coastal Plain); 3) Baixo
Golfo (Lower Gulf) e 4) Piedmont (SCHULTZ, 1997). O numero de familias testadas
em cada regido variou de 83 a 285. Nesse 2° ciclo de melhoramento, as
caracteristicas avaliadas foram principalmente altura, DAP, retiddao do fuste e
resisténcia a ferrugem fusiforme (LI et al., 1997). Apds a avaliagdo das matrizes,
com base na performance das progénies, os pomares de 22 geragdo iniciaram a
producdo de sementes no final da década de 80. Contudo, somente no final do
século passado, passaram a contribuir com cerca de 50% da produgao total de
sementes de P. taeda do pais. Até 1997, cerca de 9,6 milhdes de hectares de P.
taeda foram estabelecidos com sementes de pomares clonais de 22 geracdo (LI et
al., 1999).

O melhoramento genético do P. taeda nos Estados Unidos proporcionou
ganhos significativos em volume de madeira e em retorno financeiro. Esses ganhos
foram verificados quando a performance dos plantios melhorados era comparada
com a dos plantios ndo melhorados. Os plantios estabelecidos com sementes de
pomares de sementes de 1% geragéo proporcionaram um aumento em produtividade
volumétrica de 7% a 12% em relagdo aos de plantios estabelecidos com sementes
de procedéncias selecionadas (TALBERT et al., 1985). Segundo o mesmo autor, o
ganho genético referente a qualidade dos plantios (retiddo do fuste, resisténcia a
doencas e densidade basica da madeira) tem sido estimado entre 10% e 20%.
Plantios estabelecidos com sementes de pomares de sementes de 22 geragao
tiveram projecbes de aumento de produtividade de 17% a 30% em relacdo aos
plantios com semente ndo melhorada (LI et al., 1999). Ganhos volumétricos em

plantios das melhores familias oriundas de pomares desbastados aos 25 anos foram
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estimados em 26% a 35%. Esses ganhos foram alcangados com dois ciclos de
melhoramento. As sementes desses pomares proporcionaram cerca de 15% de
ganho adicional nas regides da Virginia e Carolina do Norte, 14% na Planicie
Costeira Atlantica e 19% no Baixo Golfo e 23% em Piedmont. A melhor familia da
Planicie Costeira Atlantica proporcionou 38% de ganhos em produtividade em
comparagao com plantios nao-melhorados, enquanto que a melhor familia de
Piedmont proporcionou 66% de ganho (LI et al., 1997). Apesar de caracteristicas
como retiddo do fuste serem de avaliagdo subjetiva, os plantios de 22 geragéo
apresentaram ganhos perceptiveis em forma do fuste e estrutura de copa.

Em geral, misturas de material genético do 2° ciclo de melhoramento nos
Estados Unidos propiciaram um ganho real de no minimo 17% em produtividade
volumétrica de madeira (TODD et al., 1995; FRAMPTON JUNIOR e HUBER, 1995).
No caso de plantios em blocos com as melhores familias (Family Block Plantations),
essas produtividades foram estimadas com até 25% de aumento volumétrico de
madeira em relagdo as sementes de 12 geragcdo. Além desses altos niveis de
produtividade alcangados, espera-se que mais ganhos sejam obtidos com o
emprego de tecnologias como a polinizagdo massal controlada (PMC) dos melhores
genitores e/ou propagacao vegetativa dos melhores individuos resultantes dos
melhores cruzamentos. Com base em testes de progénie, estima-se que sementes
de irmaos-completos provenientes de PMC dos melhores genitores proporcionem
incrementos volumétricos superiores a 40%. Em plantios clonais, estimam-se
aumentos em produtividades de até 60% com o emprego de clones dos melhores
individuos das melhores familias de irmaos-completos.

Nos Estados Unidos, o custo marginal médio do desenvolvimento de um
programa de melhoramento em empresas com mais de 4.000 ha de plantios anuais
foi estimado em aproximadamente US$20,00/ha de plantio estabelecido (LI et al.,
1999). Esses valores se referem a mistura de sementes provenientes de pomares
de polinizagédo aberta. Dependendo do nivel de melhoramento genético alcangado,
o retorno desse investimento em valores presentes (VP) pode variar de US$250,00 a
US$750,00/ha. O custo de producdo da mudas de valor genético aditivo superior,
utilizando tecnologias mais avangadas, como polinizagdo massal controlada (PMC) e
propagagcdo vegetativa, ainda sdo desconhecidas. Apesar de estarem

aparentemente operacional em algumas empresas, essas tecnologias ainda estao
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sendo aperfeicoadas. Acredita-se que os ganhos decorrentes do uso de material
gerado por tais tecnologias, em breve, compensem os custos de operacionalizagao.
Mesmo que o custo de produgdo de mudas seja maior que das produzidas por
métodos convencionais, acredita-se que os ganhos financeiros a serem obtidos no
final da rotagcédo justificam o investimento inicial. Resultados financeiros dessas
tecnologias podem ser estimados pela performance em testes de campo e pelo
historico dos beneficios obtidos com o melhoramento florestal.

Além do grande impacto causado pelo melhoramento genético no setor
florestal dos Estados Unidos, a evolugado das técnicas de manejo silvicultural tem,
também, contribuido no aumento da produtividade dos plantios. Dependendo do
nivel de melhoramento do material genético utilizado e do nivel tecnologico das
praticas silviculturais adotadas, inovacdes em técnicas de cultivo podem também
contribuir com incrementos em produtividade. A resposta ao preparo de solo
intensivo, a fertilizagdo e ao controle da competicdo tem sido uma realidade na
obtengao de aumentos em produtividade florestal nos Estados Unidos (ALLEN et al.,
1990). Contudo, para alcangar o potencial maximo de beneficio do investimento em
praticas silviculturais, a escolha do melhor material genético a ser usado € uma
condicdo sine qua non. Em um estudo comparando a utilizacdo de progénies com
diferentes valores genéticos, em condigdes intensivas de tratamento silvicultural,
constatou-se que familias com altos valores genéticos promoveram um incremento
adicional de cerca de 35% em relacéo a testemunha (MCKEAND et al., 1997). Isso
mostra que um bom manejo silvicultural deve ser conciliado com a utilizagdo de um
bom material genético para se conseguir a maximizagdo do retorno financeiro nas

atividades florestais.

2.1.7 Melhoramento de Pinus taeda no Brasil

Na América do Sul, onde ndo existe ocorréncia natural de P. taeda, esta
espécie se desenvolve melhor entre as latitudes de 24°S e 32°S, em altitudes entre
500 m e 1.500 m (MACHADO, 1984). As condi¢cdes edafo-climaticas da regido Sul
do Brasil, incluindo os estados do Parana, Santa Catarina e Rio Grande do Sul,

assim como as provincias de Misiones e Corrientes, na Argentina, tém se
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caracterizado como areas de maior potencial de crescimento de P. taeda no mundo
(FERREIRA, 2004).

O P. taeda tem sido a espécie florestal exotica mais expressiva,
economicamente, na regido sul do Brasil. Em vista de sua ampla utilizagdo na
producdo de papel e madeireira, esta espécie tem sido o principal foco em
programas de melhoramento florestal nos estados do Parana, Santa Catarina e Rio
Grande do Sul (Figura 2.5). Apesar de originaria de regides temperadas nos
Estados Unidos, P. taeda adaptou-se as condi¢des edafo-climaticas desses Estados.
Em algumas empresas dessa regido, areas espécificas com plantios oriundos de
sementes geneticamente melhoradas tém alcangado produtividade média de 45
m®/ha/ano, com densidade de plantio de 1.600 arvores/ha e corte raso aos 18 anos
(FERREIRA, 2003). Essa produtividade corresponde a um ganho de 40% em
relacdo a média no Brasil para a espécie. Esses resultados sao oriundos dos
programas de melhoramento genético iniciados na década de 70.

As plantagdes, inicialmente estabelecidas no sul do Brasil, foram formadas a
partir de sementes importadas de diversas regides do Sul dos Estados Unidos,
principalmente da Flérida, Geodrgia, Alabama, Louisiana, Mississippi, Carolina do Sul
e Carolina do Norte. No final da década de 70, ocorreram também, introdugdes de
material genético de pomares clonais da Africa do Sul, que foram constituidos de
material genético proveniente de programas de melhoramento dos Estados Unidos.
Devido a diversidade de origem do material genético utilizado na composigcdo dos
povoamentos, esses plantios se tornaram as principais fontes de genotipos
selecionados em programas locais de melhoramento da espécie.

Sementes das regides de Livingston Parish na Lousiana, Condado de Marion
(Marion County) na Florida e Condado de Beaufort (Beaufort County) na Carolina do
Norte, foram as principais fontes inicialmente introduzidas em plantios de P. taeda no
Brasil (SCHULTZ, 1997). A maioria dos plantios apresentou crescimento
satisfatério. Contudo, a identificacdo das melhores procedéncias néo foi possivel
por falta de documentacgao para a verificacado de informacdes sobre a introdugao de
procedéncias que foram registradas somente com a implantacdo de testes de
procedéncias no sul do Brasil. Nesses testes, procedéncias da Planicie Costeira
Atlantica, do Norte da Florida, Gedrgia e Carolina do Sul proporcionaram maior

crescimento em altura, didmetro e, consequentemente, volume nas idades de 6 a 9
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anos (SHIMIZU e HIGA, 1981). Com base nesses testes e em indicagdes de
plantios da mesma época, procedéncias da planicie costeira do estado da Carolina
do Sul foram as mais indicadas. Sementes dessa procedéncia se tornaram as
principais fontes de material genético para plantios florestais em varias empresas na
época. Eventualmente, alguns desses plantios foram transformados em areas de
producao de sementes (APS). Essas areas, em sua maioria localizadas em
empresas privadas, deram origem as primeiras fontes isoladas de sementes de P.
taeda no Brasil. A vantagem dessas sementes se baseava no fato de serem

provenientes de um material selecionado fenotipicamente para as condi¢des locais.

FIGURA 2.5 - DISTRIBUICAO DOS PLANTIOS DE Pinus SPP NO BRASIL.
PLANTIOS DE Pinus taeda INDICADOS PELA CIRCUNFERENCIA.
(FONTE SBS, 2002)
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Com a constatagao da performance diferencial de algumas procedéncias e
dos beneficios comprovados dos primeiros programas de melhoramento de P. taeda
nos Estados Unidos, surgiram iniciativas independentes para o melhoramento da
espécie no Brasil. Na época, haviam-se constatado nos Estados Unidos ganhos de
12% em volume, obtidos em plantios com material de 1? geragdo dos programas de
melhoramento (TALBERT et al., 1985). No mesmo periodo, testes de progénies de
2% geragao, apresentaram ganhos genéticos adicionais da mesma ordem do obtido
no 1° ciclo de melhoramento (LI et al., 1996). Além dos ganhos em volume
observados, varias familias de polinizagcao aberta apresentaram performance estavel
em diferentes condi¢des de sitios florestais (MCKEAND et al., 1997).

Essencialmente, a populagédo base dos programas de melhoramento iniciados
no Brasil, na década de 70, foi composta de individuos provenientes das
procedéncias mais adaptadas localmente. Progénies de APS local e material
genético de programas de melhoramento dos Estados Unidos, também, fizeram
parte dessa populacdo base. Com esse material genético, foram estabelecidos
testes de progénie, assim como os primeiros pomares clonais de sementes (PCS) de
P. taeda no Brasil. As matrizes escolhidas para os pomares foram, inicialmente,
provenientes de selecdes fenotipicas de arvores superiores em plantios comerciais.
Esses PCS de 12 geragdo sofreram desbastes seletivos apdés a avaliagdo da
performance de suas progénies em testes de polinizacdo aberta (PA). Além da
capacidade geral de combinagao (CGC) identificada em testes de progénie de PA,
polinizagdes controladas (PC) também foram realizadas com o intuito de se estimar
a capacidade especifica de combinagdo (CEC) dessas matrizes. Contudo, apesar
da identificagdo de individuos com alta CEC mediante delineamentos de
cruzamentos dialélicos, os melhores genitores e progénies de irmaos-completos
nunca foram disponibilizadas operacionalmente. Isso ocorreu devido a falta de
tecnologia viavel de produgdo de sementes por polinizagdo massal controlada ou
mesmo de propagacao vegetativa por enraizamento de estacas.

Apesar da disponibilidade de sementes de pomares de sementes por mudas
(PSM) de 1% geragdo em algumas empresas no Brasil, o melhor material genético
atualmente disponivel para plantio é proveniente de PCS de 1% geragéo
desbastados. As sementes de PSM sao inferiores aos de PCS em relacdo a

composicado de suas matrizes. O PSM é um teste de progénies desbastado
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seletivamente, composto principalmente das melhores arvores das melhores
familias. Apesar de superiores, mesmos os individuos nao selecionados para a
populacdo de melhoramento s&do mantidos no PSM para contribuirem com a
producdo de sementes do pomar; visto que a presenga de poucos individuos nao
justificaria a manutengdo do pomar. No caso do PCS, somente individuos que
fazem parte da populacdo de melhoramento s&do clonados e devidamente
distribuidos no pomar, seguindo delineamentos especificos.

Semelhante aos resultados obtidos nos Estados Unidos (TALBERT et al.,
1985), o material genético de PCS de P. taeda de 1% geragdo no Brasil propiciou
ganhos de 12% em volume, em relagdo ao material proveniente de APS. Com base
nas analises de testes genéticos de progénies de 2% geragido de P. taeda, estima-se
que ganhos genéticos da mesma ordem poderdo ser também obtidos no préximo
ciclo de melhoramento, a exemplo dos obtidos pelos programas de melhoramento
nos Estados Unidos (LI et al., 1996).

Com o avang¢o do melhoramento genético de P. taeda no Brasil, alguns PCS
de 22 geragao tém sido implantados por algumas empresas para atender a demanda
interna e externa de sementes melhoradas. Alguns desses pomares foram
estabelecidos com individuos selecionados em testes de progénie em idades
precoces (3 a 4 anos). Esses individuos ndo foram selecionados com base na
performance de suas progénies, mas com estimativas de performance preditas
baseadas em seus irmaos no teste de onde foram obtidas. Portanto, os PCS de 2°
geracao implantados nessas condi¢cdes ainda requererao desbastes seletivos apos a
validagdo da performance de suas progénies. Os PCS de 2° geragao, implantados
com matrizes cujas progénies de polinizagdo aberta, de polimix ou de cruzamentos
dialélicos tenham sido testadas, poderao ser dimensionados e otimizados para a
producao operacional de sementes. Tais informagdes, normalmente sdo obtidas
durante o processo de polinizagdo controlada nas arvores selecionadas presentes
em bancos clonais ou pomares de melhoramento. Por se tratar de PCS de 2°
geragao, otimizados para produgdo com base em ganhos genéticos de suas
progénies, suas sementes serdo a proxima melhor fonte de material genético de P.
taeda no Brasil.

Delineamentos de cruzamentos dialélicos foram os mais utilizados na década

de 80, para o desenvolvimento de populagdes avangadas em programas de
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melhoramento de algumas empresas no Brasil. Contudo, a implementacdo de
técnicas de producdo de sementes de familias de irmaos-completos selecionadas
nessas populagdes ainda ndo € operacional no Brasil. Técnicas como polinizagao
massal controlada (PMC), polinizagcdo massal suplementar (PMS) e pomares bi-
clonais (PBC) ainda nao foram aplicadas na produgédo de sementes de P. taeda no
Brasil. A implantacdo dessas técnicas tem sido limitada, principalmente pelas
dificuldades climaticas e operacionais na regido onde foram avaliadas. A alta
precipitacdo e a alta umidade relativa do ar nos meses de polinizacdo tém as
principais restricdes na implementacdo desses procedimentos no Brasil. Outros
fatores relevantes, tém sido a falta de mao-de-obra especializada e a disponibilidade
de equipamentos (cestos aéreos) para polinizagdo em um curto periodo. Nos
Estados Unidos, mesmo com o alto investimento em PMC e PMS nas poucas
empresas que adotam essa tecnologia, a producdo de sementes de familias de
irmaos-completos ndo tém sido constante ao longo dos anos.

Devido as limitagbes até entdo encontradas na efetivagdo do ganho genético
com o uso de familias de irmaos-completos, a clonagem de familias de irméos-
completos tem se mostrado promissora. A utilizacdo de processos como mini-
estaquia, pode tornar viavel o uso de familias de irmaos-completos em escala
operacional no sul do Brasil. Resultados de teste de progénie de cruzamentos
dialélicos, desenvolvidos no final da década de 80 tém demonstrado superioridade
em crescimento e em caracteristicas de copa nas progénies de familias de irméaos-
completos. Valores genéticos individuais para volume com ganhos de mais de 50%
tem sido observados em alguns testes de progénie. O estabelecimento de plantios
com esse material genético, certamente, serd um novo marco da contribuicdo do
melhoramento genético com o aumento no retorno do investimento no setor florestal,

apos a fase do uso de sementes de pomares clonais.

2.2 SELEGAO GENETICA NO MELHORAMENTO FLORESTAL

2.2.1 Componentes de Variancia e Parametros Genéticos

Parametros genéticos sao expressdes, numéricas utilizadas para inferéncias

sobre a estrutura genética de populagbes. Essas expressdes em conjunto com
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delineamentos experimentais utilizados no melhoramento genético, propiciam o
conhecimento do controle genético das caracteristicas de interesse. Esse controle
descreve as condi¢cbes de heranca do carater através dos componentes genéticos
como: numero de genes, efeitos génicos, interagbes alélicas, herdabilidade,
repetibilidade e associagbes genéticas entre caracteristicas. No melhoramento
genético florestal, os parametros genéticos de maior relevancia sao as variancias
genéticas e seus componentes aditivos e ndo aditivos, as herdabilidades no sentido
amplo e restrito, assim como as correlagdes genéticas entre locais e entre idades
com referéncia as caracteristicas de valor econémico (WILLIAMS e MATHESON,
1995). Os parametros genéticos sdo estimados com base em testes genético.

Testes genéticos que incluem a estrutura de familias podem ser constituidos
de progénies de cruzamentos controlados. Os cruzamentos controlados geram
progénies de irmaos completos (irmaos germanos) e de meio-irmaos, enquanto que
0s cruzamentos nao controlados, nos quais somente a mae € conhecida, as
progénies s&o consideradas de meios-irm&os. No caso de cruzamentos controlados
com mistura de pdlen (polimix), as progénies obtidas sdo consideradas meios-
irmaos, por se tratar de uma mistura de polem de pais conhecidos. A partir desses
testes genéticos, podem ser estimados os componentes de varidncia como:
variancia entre plantas dentro de uma parcela (c%); variancia devido as diferencas
ambientais entre parcelas (c%); e a variacdo genética devido as diferencas entre
progénies (c°p).

Entre os efeitos genéticos que contribuem para a expressao genotipica de um
individuo (genético aditivo, dominancia e epistatico), a varidncia genética aditiva
(6%.) é a que mais contribui para a resposta & selegdo. Assim como a variancia
genética aditiva, os demais paréametros relevantes a sele¢cado genética sao derivados
das estimativas dos componentes de variancia. Uma vez obtidos os parametros
genéticos, estes constituem as ferramentas basicas no programa de melhoramento
genético, sendo utilizadas para: predicdo de valores genéticos dos individuos e
parentais; desenvolvimento de estratégias de melhoramento; constru¢cao de indices
de selecdo; delineamento de pomares de semente; e quantificagcado da eficiéncia da
selecdo precoce (ZOBEL e TALBERT, 1984).
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A herdabilidade se refere a proporgao relativa das influéncias genéticas na
manifestacao fenotipica das caracteristicas. A herdabilidade é o quociente entre a
variancia genética e a variancia total. Esse coeficiente determina o grau de controle
genético de uma caracteristica em condi¢ées ambientais especificas (FALCONER e
MACKAY, 1996). O controle genético é decorrente da magnitude da variancia
genética aditiva e da variancia genética ndo aditiva e pode ser estimada como
herdabilidade no sentido amplo ou restrito. A herdabilidade no sentido amplo (hzg) e
a proporgao da variancia genética total e a variancia fenotipica (LUSH, 1936). Essa,
também, é descrita como o quadrado da correlagéo entre o valor genotipico e o valor
fenotipico, ou a regressao do valor genotipico sobre o valor fenotipico ou, ainda,
como o coeficiente de determinacdo do valor genotipico sobre o fendtipo
(RESENDE, 2002). A herdabilidade no sentido restrito (hZa) € a proporgcao da
variancia genética aditiva e a variancia fenotipica. @ De forma analoga, a
herdabilidade no sentido restrito pode ser descrita como o quadrado da correlagao
entre o valor genético aditivo e o valor fenotipico, ou a regressdo do valor genético
aditivo sobre o valor fenotipico ou, ainda, como o coeficiente de determinacdo do
valor genético aditivo sobre o fendtipo (RESENDE, 2002). Essa herdabilidade é
empregada em programas de melhoramento com foco em reprodugao sexuada, pois
pode ser usada para estimar o ganho que pode ser obtido através da recombinagao.
A herdabilidade no sentido amplo € empregada em programas de melhoramento
direcionado a propagacao clonal, nos quais o ganho genético € manifestado na
performance dos gendtipos selecionados e propagados vegetativamente.

A herdabilidade causa impacto na resposta a selecdo baseada em individuos
ou progénies para uma determinada caracteristica em um determinado ambiente.
Quanto maior a herdabilidade, maior a resposta de selegdo (VENCOVSKY, 1978).
Em P. taeda, uma grande variagao tem sido reportada nas herdabilidades no sentido
restrito em altura do fuste, com valores de 0,11 a 0,37 (PAUL et al., 1997;
BALOCCHI et al., 1993). Esses resultados indicam que as respostas a selecao
podem ser muito variadas, dependendo das situacdes de avaliagao e das condicbes
ambientais. Essas estimativas s&o restritas as populagdes, as caracteristicas e aos
ambientes especificos onde foram determinadas (VENCOVSKY e BARRIGA,1992).

O grau de associagao genética entre caracteristicas pode ser expresso pela

correlagao genética (ra) entre elas. Esse parametro indica o quando a alteragdo em
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uma esta associada as alteracbes na outra. Segundo FALCONER e MACKAY
(1996), a correlagdo genética é decorrente de efeitos pleiotropicos, onde alguns
genes apresentam efeito sobre uma ou mais caracteristicas. Uma alta correlagéo
genética entre as caracteristicas de dificil mensuracdo com as de facil medicao,
podera ser usada para aumentar a eficiéncia no melhoramento da primeira. As
correlagdes geneéticas entre caracteres, podem ser aplicadas na determinagcdo de
respostas a selegdo de matrizes que apresentem interagdo genotipo-ambiente e
gendtipo-idade na determinagéo de idades para selegcéo precoce.

A repetibilidade (p) € outro pardmetro genético importante na descricdo de
estruturas genéticas populacionais. Esse parametro se refere a correlagdo entre
medidas repetidas de uma mesma caracteristica em um mesmo individuo no tempo
(RESENDE, 2002). Ela representa a estimativa da capacidade de um individuo de
repetir a expressdo de uma caracteristica ao longo do seu desenvolvimento. O
coeficiente de repetibilidade determina o nimero de medicdes necessarias para se
obter uma estimativa precisa de valores genéticos aditivos, genotipicos ou

fenotipicos permanentes dos individuos.

2.2.2 Valores Genéticos e Acuracia

Programas de melhoramento genético sao dirigidos a obtengdo do maximo de
ganho genético na geragao seguinte pela avaliagdo de progénies. As progénies sé&o
avaliadas em testes genéticos quanto a performance nas caracteristicas comerciais.
Valores genéticos referentes aos genitores e as progénies sdo estimados com base
na teoria e metodologias de analise genética quantitativa. Em espécies florestais, os
valores genéticos aditivos e genotipicos preditos com base nos testes de progénies
sdo utilizados na selegcdo genética de individuos para produgdo de sementes
melhoradas. Seleg¢des para utilizagdo em propagagao assexuada sao feitas com
base nos valores genotipicos. Um mesmo individuo pode revelar valores genéticos
distintos para cada caracteristica.

Um individuo geneticamente superior ndo é, necessariamente, um genitor
superior. A superioridade genética de um individuo é determinada pela sua
constituicdo genética, expressa como valor genotipico (VGp). O valor genético

aditivo da progénie se refere aos efeitos dos genes que lhe foram transmitidos pelos
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pais e de suas interagdes alélicas. O valor genético aditivo (VG) ou Capacidade
Geral de Combinacgao (CGC) de um genitor € a expressao numérica da performance
de seus descendentes quanto a uma determinada caracteristica, em relacdo a
populagdo avaliada. Portanto, essa diferenga descreve a superioridade genética
(herdavel) relativa do genitor. No caso de cruzamentos especificos, o efeito de
familias ajustado para as CGC dos genitores é chamado de Capacidade Especifica
de Combinagédo (CEC). Os valores genéticos e a estimativa dos efeitos de familia
possibilitam a comparagdo genética entre as arvores e suas familias em uma
populacéao.

Como os valores genéticos aditivos de um genitor podem ser usados para se
fazer predigcdo da performance de sua progénie, eles sdo utilizados na escolha de
matrizes para formar populagdes para produgao de sementes. Os valores genéticos
aditivos sao, também, uteis na tomada de decisbes durante a selegcdao de
populagdes, em geragdes avangadas, para o programa de melhoramento. Portanto,
a determinacdo dos valores genéticos através do emprego de métodos de selegéo
apropriados € fundamental na continuidade do programa de melhoramento e na
definicdo de populagdes de producao.

Técnicas para avaliagao genética envolvem a predigdo de valores genéticos e
a estimacado de componentes de variancia, utilizando-se modelos estatisticos para
analises individuais. Nesses modelos, tanto os valores genéticos quanto os
genotipicos sao variaveis aleatoérias desconhecidas e devem ser preditas “a priori”
(RESENDE, 2002). Varios autores (LINDGREN, 1986; WHITE, 1987; RESENDE,
2002) tém enfatizado a importancia da predigdo acurada dos valores genéticos em
programas de melhoramento florestal. Quando elevada, a acuracia de predigdo dos
valores genéticos proporciona estimativas mais confiaveis de ganhos genéticos,
reduzindo a ocorréncia de erros no processo de selegao.

A acuracia (raa) € um parametro que determina a proximidade entre os valores
genéticos preditos e os valores genéticos verdadeiros dos individuos (VAN VLECK
et al.,, 1987). Quanto maior a acuracia, maior a confianga na avaliagdo e no valor
genético aditivo predito do individuo. A acuracia seletiva depende da herdabilidade
e da repetibilidade de uma caracteristica, assim como da qualidade e quantidade

das informagdes e procedimentos utilizados na predicdo dos valores genéticos.
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Como a acuracia € uma expressao da precisdo de selegcao, diferentes métodos de

selecdo podem ser comparados por esse parametro genético (RESENDE, 2002).

2.2.3 Métodos e Critérios de Selecao Genética

Métodos de selecao sao classificados, basicamente, quanto as unidades de
selecédo (geralmente os experimentos) e quanto aos procedimentos de predicdo de
valores genéticos. Os programas tradicionais de melhoramento genético no Brasil
tém se baseado, principalmente, na selecdo entre e dentro de familias. Nesse
esquema, identificam-se as melhores familias com base na média das parcelas.
Apoés essa selecao, selecionam-se os individuos dentro das progénies de melhor
desempenho no teste. Nesse processo, ganhos adicionais s&o obtidos com a fragéo
da variancia nao utilizada na “selegao entre progénies”. Entretanto, como a selegéo
das progénies das melhores familias se baseia em valores fenotipicos individuais,
ela é altamente influenciada pelos efeitos ambientais (FALCONER, 1989).

A selecdo combinada se baseia em um indice que leva em consideracao,
simultaneamente, o comportamento dos individuos e da sua familia. Nesse método,
a selegao se faz pelos valores genéticos liquidos e nao fenotipicos, dos candidatos a
selecdo (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992). A melhor estimativa do valor genético
aditivo de um individuo candidato a selecao corresponde ao produto do seu valor
fenotipico pela regressao do gendtipo sobre o fendtipo (FALCONER, 1989). Nesse
conceito, enquadram-se todas as modalidades de selecdo baseadas em indices
univariados ou multivariados (RESENDE e HIGA, 1994). Quando a selegéo é
praticada com base em um indice combinando de uma série de informacdes
referentes aos candidatos, esperam-se respostas maximas nos valores genéticos
desses individuos, e conseqlentemente, uma maior precisdo na selecdo. Contudo,
esse indice combinado depende dos pesos e das correlagcbes entre as
caracteristicas avaliadas.

Segundo RESENDE (2002), a selegao com base nos testes de progénies &
feita utilizando-se, geralmente, duas fontes de informacédo: o desvio do valor
individual em relagdo a média da familia no bloco e o desvio da média da familia em
relacdo a média geral do teste. Essas informagdes permitem a aplicagdo dos
métodos de selegdo individual e selegdo combinada (RESENDE e HIGA, 1994).
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Entretanto, em esquemas de melhoramento baseados apenas nessas duas fontes
de informagao, fragbdes da varidncia genética aditiva ndo sao consideradas na
selecao, por serem retidas nos efeitos de parcelas e de blocos. Esses efeitos
também propiciam correcbes para efeitos ambientais. Esse método de selecao
chamada também de selegao pelo indice multiefeito (IME) maximiza a precisao da
selecado genética. De acordo com RESENDE e FERNANDES (1999), o método do
IME € mais recomendado para selecdo em experimentos balanceados com alta
sobrevivéncia pois, em presenga de desbalanceamentos, metodologias mais
robustas devem ser empregadas (WHITE e HODGE, 1989; COTTERILL e DEAN,
1988). Métodos de selecdo utilizando procedimentos de predicdo de valores
genéticos geram estimativa fidedigna dos componentes de variédncia e de
parametros genéticos. A estimativa desses componentes e parametros pode ser
realizada com dados balanceados, pelo método de quadrados minimos ordinarios
(Ordinary Least Square ou OLS) que é efetuada por analise de variancia. Para
dados desbalanceados, o método da maxima verossimilhanga restrita (Restricted
Maximum Likelihood ou REML) é o mais indicado.

Uma das maiores desvantagens do método da andlise de variancia
(quadrados minimos) na estimativa de varidncias estd em suposicbes de
aleatoriedade na amostragem. Isso tende a gerar estimativas tendenciosas no
processo de selecdo (ROBERTSON, 1977). Outra limitagdo no uso dos quadrados
minimos na estimativa de componentes de varidncia € a necessidade de dados
relativamente balanceados. Além dessas limitagdes, informacgdes sobre parentescos
nao séo levadas em conta na analise genética. Em contraste, estimativas por
métodos de maxima verossimilhanca como REML nao requerem dados balanceados
e proporcionam estimativas nao-viciadas dos componentes de variancia (RESENDE,
2002). Apds a obtengao dos componentes de variancia, os valores genéticos podem
ser preditos pelos métodos de melhor predicdo (Best Prediction ou BP), melhor
predicéo linear (Best Linear Prediction ou BLP) e melhor predi¢céo linear n&o viciada
(Best Linear Unbiased Prediction ou BLUP).

O método BP pode ser utilizado quando as médias e as variancias sao
conhecidas e em quantidades iguais de informagbes e precisbes associadas aos
individuos avaliados. Em relagdo ao método BLP, o método BP utiliza diferentes

quantidades e precisdes dessas informagdes. Ja o método BLUP é empregado nas
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mesmas condi¢des do BLP, com a diferenga de que as médias ndo sao conhecidas
(RESENDE et. al, 1994). Isso implica que, nos métodos BLP e BLUP, ao contrario
do BP, utilizam-se diferentes pesos para as informacdes fenotipicas dos candidatos
a selecdao. Como o BLUP estima os efeitos fixos simultaneamente a predicao, ele é
mais complexo que os demais e propicia a maximizagdo do ganho genético pela
selecao.

Para se estimar pardmetros genéticos a partir de experimentos
desbalanceados, o procedimento mais recomendado tem sido o BLUP individual
devido a sua maior acuracia na selecao (RESENDE, 2002). Para a predicdo de
valores genéticos individuais pelo modelo BLUP, a avaliagdo genética envolve
também a estimagdo de componentes de varidncia, sob modelos estatisticos em
nivel de individuos. Essas estimativas sdo geralmente obtidas pelo método REML
sob o modelo individual. Apesar do aumento da precisdo dos resultados
decorrentes da utilizacdo do BLUP individual, o método do IME gera resultados
equivalentes para dados balanceados. O mesmo € valido para a estimativa de
componentes de variancia, onde a analise de varidncia é equivalente ao método
REML (RESENDE, 2002).

Para o procedimento BLUP, considera-se que os componentes de variancia
(matrizes G e R) sejam conhecidos e que as propriedades dos preditores sejam
garantidas nessas condi¢cbes (HENDERSON, 1984). Dessa forma, os componentes
de variancia devem ser estimados com precisdo para que possam substituir
adequadamente os valores paramétricos. Anteriormente, os componentes de
variancia eram gerados a partir da estimativa e interpretagdo das esperancgas
matematicas das covariancias entre parentes (RESENDE, 2002). Atualmente, os
componentes de variancia sao estimados diretamente como efeitos aleatérios do
modelo linear misto. O modelo mais empregado para se estimar componentes de
variancia e parametros genéticos a partir de dados desbalanceados é o da maxima
verossimilhancga restrita (Restricted Maximum Likelihood ou REML).

A estimativa de componentes de variancia e predicdao de valores genéticos
geralmente é denominada de avaliacdo genética (RESENDE et al.,, 1996b). A
avaliacdo genética € o procedimento analitico usado no processo de selegao.
Através dessa avaliagdo, sdo determinados os parametros genéticos como

herdabilidade, varidncia genética aditiva, repetibilidade e correlagbes genéticas. A
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predicao de valores genéticos, a estimagdo da acuracia seletiva e a predicao de
ganhos genéticos sdao também requisitos para a selegao precisa de familias e

individuos no programa de melhoramento.

2.2.4 Selegao Precoce em Testes Genéticos

A selecéo precoce de arvores e familias superiores em testes genéticos é
fundamental na redugao do ciclo de melhoramento genético florestal e antecipagéo
na predicdo de ganhos com a disponibilizacdo do material selecionado para uso
operacional. Portanto, estimativas precisas de parametros genéticos sdo essenciais
na predicdo de ganhos futuros e definicdo de estratégias viaveis em programas de
melhoramento. Diversos autores tém reportado sobre a variagdo genética de
caracteristicas de crescimento em P. taeda (LI et al.,1997; LI et al.,1996; BALOCCHlI
et al.,1993; FOSTER 1986; LAMBETH et al., 1983; FRANKLIN 1979). Apesar da
validade desses resultados nas regides de foco desses trabalhos, nada se sabe
sobre a estimativa de parametros genéticos em idades precoces em ambientes de
rapido crescimento da espécie, como no Brasil. Outra caracteristica que limita a
aplicagao dos resultados de trabalhos previamente publicados em selegcao precoce €
referente ao tipo de material genético utilizado nesses estudos. Na maioria desses
estudos, somente testes de progénie de polinizagdo aberta de 1% geragdo ou de
material genético ndo-melhorado, compostos de amostras pequenas e de precisao
limitada foram empregados. Além de defini¢des locais, testes de progénie uniformes
e amostras representativas sao requeridas para se obter estimativas confiaveis de
parametros genéticos. Portanto, é importante usar um conjunto ideal de dados para
se estimar a correlagdo juvenil-adulta e determinar a variacdo de parametros
genéticos em populagdes melhoradas de P. taeda no Brasil.

A eficiéncia de um programa de melhoramento e a obtengdo de ganho
genético por ciclo de melhoramento tendem a aumentar, quanto menor for o tempo
necessario para a obtencao dos cruzamentos e a realizacido da selegcdo. Cada ciclo
de melhoramento, contemplando as etapas de cruzamentos, testes e selegao
genética em P. taeda duram de 15 a 20 anos. A implementacéo da selegéo precoce
em testes genéticos possibilitaria redugao no ciclo de melhoramento em programas

de geragbes avancadas. Além das vantagens da disponibilizagdo precoce de
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produtos do programa de melhoramento para plantios operacionais, a redugao do
ciclo de selecado possibilita maior adaptabilidade as mudancas nas demandas do
setor florestal. Para usufruir das vantagens da selegdo precoce, as herdabilidades
das caracteristicas de interesse em idades juvenis e adultas devem ser altas, assim
como suas correlagdes genéticas. A eficiéncia da selegao precoce e a idade 6tima
para selecdo somente poderdo ser determinadas a partir do conhecimento dessas
herdabilidades e das correlagbes genéticas entre idades para as caracteristicas de
interesse.

A mensuragado de caracteristicas de crescimento em arvores juvenis em
testes genéticos € uma pratica comum em programas de melhoramento. Essas sao,
normalmente, utilizadas como indicadores de performances futuras das familias e
individuos em idade de rotagdo. A selecdo precoce com base em caracteres de alta
correlagdo genética entre idades € um requisito para a otimizagao de programas de
melhoramento florestal e o aumento de ganho genético por unidade de tempo.
Normalmente, na fase de testes de progénie estao as atividades mais prolongadas e
de maior custo em programas de melhoramento florestal (ZOBEL e TALBERT,
1984). A determinacao de valores genéticos de matrizes através da performance de
progénies em testes implantados em varios locais incorre em custos elevados de
implantacdo, manutencédo e avaliagdo. Com a finalidade de se reduzir o periodo
necessario para a avaliagdo do material genético em programas de melhoramento,
num ciclo completo de producédo, a selecdo de gendtipos superiores deve ser
realizada quando os ganhos por unidade de tempo sdo maximizados (LAMBETH,
1980; REHFELDT, 1991).

Estimativas de parametros genéticos tém sido publicadas por varios autores
(MCKEAND 1988; FOSTER 1986; LAMBETH et al., 1983). Esses estudos indicaram
que selegdes precoces para caracteristicas de crescimento poderao ser efetivas na
reducéo de ciclos de melhoramento. LAMBETH (1980) determinou um modelo em
que correlagdes fenotipicas entre alturas em diferentes idades eram previsiveis com
base no logaritmo das proporgdes de idades juvenis e adultas. De acordo com o
seu modelo, as correlagdes fenotipicas entre idades geram estimativas precisas de
correlacdo genética entre idades. Desde entdo, varios autores (KING e BURDON,
1991; MAGNUSSEN 1988, MCKEAND 1988, RIEMENSCHNEIDER, 1988) tém

utilizado modelos logaritmicos para determinar as idades 6timas de selegéo precoce.
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No inicio da década de 70, WAKELEY (1971) sugeriu que selegbes precoces
poderiam ser realizadas somente apds a meia-idade da rotacdo. Contudo, no inicio
da década de 80, varios estudos indicaram que selegdes precoces para algumas
caracteristicas como altura do fuste e DAP, em P. taeda poderiam ser realizadas em
idades mais precoces. LAMBETH (1980) LAMBETH et al. (1983), FOSTER (1986) e
MCKEAND (1988) reportaram que selecbes em P. taeda poderiam ser realizadas
dos 6 aos 8 anos. NEWMAN e WILLIAMS (1991) indicaram que a idade econémica
mais eficiente para selecdo precoce em P. taeda utilizando caracteristicas como
altura do fuste e DAP, seria entre 4 e 8 anos. Apesar de varios autores reportarem
tendéncias de aumento da eficiéncia de sele¢do, nenhuma informacgao precisa
quanto a idade para selecdo precoce em P. taeda pdde ser amplamente utilizada.
Variagcdo nas estimativas dos parametros genéticos ao longo do periodo de
crescimento de P. taeda, em regides e populagdes distintas, poderiam apresentar
resultados distintos. Na maioria dos estudos realizados, as populagdes utilizadas
foram aproveitadas de experimentos com outros objetivos e as analises foram
realizadas utilizando-se conjuntos de dados incompletos de diferentes idades.

O uso de um conjunto robusto de dados € fundamental no estudo de
correlagdes genéticas precisas entre idades, para as caracteristicas de interesse no
melhoramento florestal. Dados balanceados em testes de progénies de 2% geragdo
sdo ideais para estimativa precisa de parametros genéticos visando seleg¢des
precoces. Ainda melhor seria, se esses testes estiverem localizados em varias
regides e dados de medi¢des anuais estiverem disponiveis. Com esses dados, seria
possivel obter estimativas precisas de parametros genéticos em idades juvenis.
Com estimativas precisas desses parametros, tendéncias temporais de eficiéncia de
selecdo poderdo ser acessadas visando a maximizacdo de ganhos genéticos por

unidade de tempo.

2.2.5 Interacao Genétipo-Ambiente

A interacado de gendtipos com diferentes ambientes (GxA) representa uma das
principais dificuldades encontradas pelo melhorista durante a selegado genética. Por
isso, delineamentos experimentais repetidos em varios locais sdo comuns em
programas de melhoramento de genético de plantas (VENCOVSKY e BARRIGA,
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1992; RAMALHO et al.,, 1993). Contudo, Extrapolar as estimativas da variancia
genética de uma localidade para outra pode resultar em ganhos genéticos reais
inferiores os esperados com a selecdo. Para nao incorrer nesse erro, testes
genéticos sado conduzidos em varios ambientes (locais, anos e/ou épocas), 0 que
possibilita o isolamento do componente ambiental da variabilidade. Assim, torna-se
possivel detectar interacbes GxA, onde gendtipos especificos podem apresentar
performances distintas em diferentes ambientes. Ao contrario, se ndo houvesse
interagcdo GxA, um gendtipo adaptar-se-ia a todos os ambientes e inferéncias de
resultados gerais de performance poderiam ser obtidas com o teste em apenas um
local de ensaio. Portanto, a determinacdo da interacdo GxA possibilita a
identificacdo de genodtipos estaveis em varios ambientes testados ou
recomendagdes genotipo-especifico para diferentes ambientes (GAUCH e ZOBEL,
1996).

A avaliagao genética e a selegcao em testes repetidos em varios ambientes sao
relativamente complexas em decorréncia dos efeitos da interacdo gendtipo com o
ambiente (GxA). A relevancia da deteccdo de interagdes GxA no processo de
selecdo conduz a necessidade da derivagado de preditores de valores genéticos e
genotipicos de individuos em cada ambiente. Em uma analise genética envolvendo
fatores de interagdo genaotipo-ambiente em um experimento com p progénies em b
blocos com n plantas por parcela, considerando o delineamento de blocos ao acaso
repetido em { locais, pode-se seguir o modelo estatistico:

Yija = M + pi + | + pl;j + by + Cij + €jji
Onde: Yji € a observagdo no individuo ijkl;
U € a média geral, fixa, E(u) = p e E(4?) = p%
pi é o efeito da progénie ou familia i, aleatério, E(p;) = 0 e E(p?) = o,%;
l; € o efeito fixo do local j, E(l)) = ;e E(Ijz) =V
plj € o efeito aleatdrio da interagdo da progénie i com o local j, E(plj) = 0 e
E(pli®) = op®;
by é o efeito fixo do bloco ou repeticdo k dentro do local j, E(by) = by e

E(bs) =bs;
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Cik € o efeito aleatdrio da parcela ik dentro do local j, E(cjx) =0 e E(cika) = 62
Os efeitos cjx apresentam distribuicdo normal e s&o independentemente
distribuidos e independentes dos demais efeitos aleatérios
ejji € o efeito do individuo | da progénie i no bloco k do local j, aleatério,
E(ejn) = 0 e E(ejx?) = o.>. Como para cjx, as mesmas consideragdes sdo
validas para os efeitos ejj.
Nesse modelo, os componentes de varidncia tém os seguintes significados, em
auséncia de epistasia:
op2, Op’y O € Cs° S0 as variancias genéticas entre progénies, da interagdo
progénies x locais, entre parcelas e dentro de parcelas, respectivamente.
o6’ = (1- Pa) 04 + (1- pu) o4, Onde o4 € o4 S80 as variancias genética aditiva e de

dominancia do local j, respectivamente.

o4 € a variancia ambiental dentro de parcelas no local j.

oy = o5 — (1- pa) o5 € a variancia residual dentro de parcelas no local j.

pa € a correlagao genética intra-classe entre individuos da progénie (pa = 0,25 para
progénies de meio-irmaos e p, = 0,5 para progénies de irmaos germanos).
P; é o coeficiente de parentesco de dominancia entre os individuos da progénie (pq =
0 para meio-irméos e pqy = 0,25 para irmaos germanos).

Os componentes de variancia associados ao modelo apresentado permitem a
obtengao dos parametros para o local j:

ok = oy + 020 para variancia fenotipica do local j;

O3j e . . .
hi; =—2 para herdabilidade no sentido restrito do local j.
Gyj
o5+ o5
hg =—2—=2 para herdabilidade no sentido amplo do local j.
Gyj
02'
e = —Z‘ para correlagao intra-classe devida ao ambiente comum da parcela no local

Gyj
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2.2.6 Delineamento de Cruzamentos Dialélicos

Delineamentos de cruzamentos sdo componentes integrantes de estratégias de
melhoramento genético, pois influenciam na eficiéncia seletiva em testes de
progénies (ZOBEL e TALBERT, 1984). Testes de progénie sao utilizados na
avaliacao do valor genético aditivo dos genitores para predigdo de ganhos genéticos
e selecdo da populagao-base para o proximo ciclo de melhoramento. Em varios
programas de melhoramento de P. taeda, as progénies envolvidas nos testes de 22
geragao sao provenientes de cruzamentos dialélicos. Este delineamento € utilizado
para determinar da capacidade especifica de combinagao (CEC) entre genitores
(VAN BUIJTENEN e BURDON, 1990; ZOBEL e TALBERT, 1984). Dentre esses
delineamentos, destacam-se os do tipo dialélico parcial, fatorial desconexo e meio
dialélico desconexo.

A CEC é obtida com base nos valores genotipicos totais dos descendentes, os
quais sao resultantes do valor genético aditivo, do desvio da dominéncia e dos
efeitos epistaticos. Além das estimativas da CEC, testes de progénies de dialelos
geram informacdes sobre: a) capacidade geral de combinacdo (CGC) dos pais; b)
componentes de variancia e herdabilidade; c¢) ganhos genéticos esperados (ou
preditos) da progénie para o proximo ciclo de melhoramento. Cruzamentos
dialélicos, meio-dialelos e dialelos parciais desconectados sdo 0os mais comuns em
programas de melhoramento florestal (YANCHUK, 1996; HUBER, 1992). Em
dialelos parciais, um conjunto tem a flexibilidade de ser testado sob as mesmas
condigdes ambientais ou em regides distintas. Devido a essa condi¢ao, estimativas
de componentes de variancia podem ser obtidas para cada conjunto de dialelos,
separadamente, ou para todo o conjunto (LI et al., 1996). No caso de analises
combinatdrias de todo um conjunto de dialelos, modelos de ajuste eliminam erros
decorrentes da necessidade de se utilizar médias dos componentes de variancia dos
dialelos desconectados.

Dialelos desconectados apresentam vantagens praticas quando comparados
com dialelos completos, pois sdo compostos de poucos cruzamentos por parentais,
exigindo menos tempo e recursos para obtencdo do conjunto de progénies a ser
testado. Contudo, apesar das vantagens praticas, esse delineamento exige

metodologias complexas de analise. Um ponto polémico quanto a definicdo da
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metodologia de analise se relaciona a inclusao dos efeitos dos dialelos nos modelos
lineares de analise e a decisdo se o0 mesmo deve ser aleatoério ou fixo. Outro ponto
se relaciona ao ordenamento dos parentais e das familias de irmaos-completos
provenientes de dialelos desconectados de conjuntos de cruzamentos.

Para a analise de testes com progénies geradas em delineamentos de
cruzamentos dialélicos, métodos de analise como dos quadrados minimos ordinarios
(OLS), quadrados minimos generalizados (GLS), melhor preditor linear (BLP) e
melhor preditor linear n&o-viciado (BLUP) podem ser utilizados (BORRALHO, 1995;
WHITE e HODGE, 1988). Contudo, existem problemas praticos na utilizagdo desses
métodos estatisticos. No caso de meio-dialelos, a existéncia de dois niveis do
mesmo efeito principal para cada observacao impede a sua utilizagado. A limitacao é
ainda maior quando ocorrem dados desbalanceados devido a parcelas perdidas e
cruzamentos nao existentes (HUBER, 1992). Devido a essas limitagdes analiticas, o
modelo linear misto (modelo aditivo univariado) tem se tornado uma alternativa
viavel para analise de testes dialélicos. Essa analise conta com o emprego do
procedimento BLUP para predi¢cdo dos efeitos aditivos e de dominancia (RESENDE
e FERNANDES, 1999).

Varias metodologias e programas computacionais tém sido desenvolvidos para
analise de dados de testes dialélicos. Os mais comuns s&o: DIALL, DAG, DFREML,
GAREML, SAS IML/MIXED, SELEGEN e SELEGEN REML/BLUP. Procedimentos
estatisticos de analise como o DIALL (SCHAFFER e USANIS, 1969), DFREML
(MEYER, 1998) e GAREML (HUBER 1993) foram desenvolvidos especificamente
para analise de dados de testes dialélicos. Esses procedimentos apresentam
interfaces de dificil acesso, op¢des limitadas e requerem formatacdes especificas
dos dados. Além disso, a maioria deles ndo gera estimativas individuais de valores
genéticos. Outras restricbes estdo no tamanho limitado da base de dados que pode
ser analisada, na definicdo dos modelos de analise e, também, nas opcbes para a
estimativa dos componentes de variancia.

Métodos de analise de modelos mistos, utilizando programas como o SAS,
podem ser utilizados na analise de dados genéticos de testes dialélicos.
Procedimentos SAS como o Proc MIXED implementam analises de modelos mistos
e predicdes BLUP (LITTELL et al.,1996). Como a analise de testes dialélicos requer

a inclusdo de calculos da CGC como efeito principal, antes da utilizagdo do SAS



38

Proc MIXED, se faz necessario o uso de programas como o DFREML (XIANG e LI,
2001). Contudo, existem alternativas que podem ser exploradas no programa SAS
para auxiliar na obtengdo das estimativas dos componentes de variancia com o
procedimento SAS Proc MIXED. Estimativas dos efeitos fixos CGC e dos efeitos
genéticos aleatérios CEC podem ser obtidas através do método de melhor
estimativa linear nao-viciada (Best Linear Unbiased Estimation ou BLUE) e do
melhor preditor linear nao-viciado (Best Linear Unbiased Prediction ou BLUP),
respectivamente (XIANG e LI, 2001). Essa sequéncia tedrica de analises em SAS
torna possivel a obtencédo das estimativas de parametros genéticos e predigdes de
CGC e CEC em delineamentos de cruzamentos dialélicos. Contudo, o principal
problema esta no desenvolvimento de programas em SAS que sejam aplicaveis a
diferentes estruturas de dados de testes dialélicos parciais desconectados com
desbalanceamento e em varios locais. Um outro programa para analise de
cruzamentos dialélicos, utilizando a metodologia BLUP e REML (RESENDE, 2002).
Esta é uma versao atualizada do software Selegen, criado em 1994 (RESENDE et
al., 1994, RESENDE e OLIVEIRA, 1997). Em conjunto com a andlise pela
metodologia BLUP, o método REML desenvolvido por PATTERSON e THOMPSON
(1971), é utilizado para A estimativa dos componentes de variancia sob o modelo
individual. Esse programa inclui os beneficios da estimativa de parametros
genéticos pelo REML e o uso de BLUP Individual para fornecer valores genéticos
preditos de familias e individuos. Em seu procedimento de analise, inclui varios
meétodos de selegdo, obtendo-se resultados de acuracia, ganho genético, tamanho
efetivo populacional, varidncia de ganhos e outros. O Selegen REML/BLUP é
fundamentado em algoritmos que maximizam a eficiéncia do processo seletivo em
funcdo de diferentes condigbes experimentais. Esses algoritmos possibilitam a
implementagao da metodologia dos modelos mistos ao nivel individual, mesmo com
a elevada ordem das matrizes a serem invertidas ou a resolugao do sistema de

equacoes lineares de elevada ordem.

2.2.7 Analise Genética de Cruzamentos Dialélicos pelo indice Multiefeitos com
a Metodologia BLUP

O modelo estatistico para a avaliagdo de experimentos em delineamentos de
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blocos casualizados de progénies de irmaos-completos obtidas sob cruzamentos
dialélicos é descrito com:
Yik =M + Gi + Gj + Bk + S + Pii + Eij
Onde: Yijkm € a observagéo / do bloco k para o cruzamento ij;
U é o efeito fixo da média geral, onde E(p) = p e E(u?) = p%;
Gi ou G é o efeito aleatdrio para a progénie da interacdo para Capacidade
Geral de Combinacdo (CGC) dos genitores i e j (iz). Com distribuicdo ~
NID(0, 6°);
By ¢ o efeito fixo do bloco k, onde E(By) = bk e E(Bi?) = Vg;
Sij é o efeito aleatério para a progénie da interacdo para Capacidade
Especifica de Combinagao (CEC) ou cruzamentos entre os genitores i e j (i%).
Com distribuicdo ~ NID(0, 6%);
Pi é o efeito aleatério da parcela o cruzamento jj no bloco k. Com
distribuigdo ~ NID(0,5,,%).
Eix € o efeito aleatorio do individuo / dentro da parcela jjk, referente ao erro
dentro da parcela. Com distribuicdo ~ NID(0,c.?).
Segundo Resende (2002), esse modelo pode ser representado da seguinte forma:
Yije =Y...+ (Vu —V) + (Vj —V) + (Vk —V) + (Vij.. ~Yi.=Y.j. +V) + (Vijk. ~Yi..— Y.k +V)
+ (Yija - Yiie.)
onde:
Y... é a média geral;
(Yi..—Y..) é o efeito da capacidade geral de combinagao do genitor i;
(Y.i.—Y..) é o efeito da capacidade geral de combinag&o do genitor j;

(V..k. —\7...) é o efeito do bloco;

(Yi..—Yi...—Y.i.+Y...) é o efeito da capacidade especifica de combinagdo entre
O genitores i e j;

(Yik.—Yi..—Y.x.+Y..) é o efeito da parcela;

(il - Yii.) é o efeito de individuo dentro de parcela.

As herdabilidades e correlagbes genéticas podem ser obtidas através das

seguintes estimativas:
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2
hi = G—; para a herdabilidade individual no sentido restrito;

Gy
2 Gg + Gg - T . .
hg=——— paraa herdabilidade individual no sentido amplo;
Gy
2
c?= G—z para a correlagdo entre os individuos na parcela, devido ao ambiente
Oy
comum da parcela.
Onde:

o2, € a variancia genética aditiva;

o4 € a variancia genética ndo-aditiva ou de dominancia;

o, é a variancia fenotipica.

Segundo RESENDE (2002), o indice multiefeitos para predicdo de efeitos
aditivos (a) com a metodologia BLUP ¢é obtido por:
L1 = b1Gi + boG; + bsSji+ baPij + bsEij
Onde os pesos de b; devem ser determinados de forma que se maximize a
correlacao entre o indice e os efeitos genéticos a serem preditos, pelo emprego das
covariancias entre parentes, descritas por RESENDE (1991) e RESENDE e HIGA
(1994). As variancias sao entao obtidas por:
f—1{1+(n—1)t1+(b—1)ntz+(m—2)nbts} )

ol = Var(Y...—Y...)=

f nbm Oy
65j2=var(V.j..—7.._)=m_1 1+(n—1)t1+(b—1)ntz+(f—2)nbt3 05
m nbf
o2 =Var(Yi.— Yo Y.+ Y..) = f—1 m—1F+(n—1)t1+(b—1)ntz+2nbt3}65
m nb
o7 = Var(Yo— Yo~ Vot Y.y = T [1+<n—1>t1n+<b—1>ntz}65

o2 = Var(Yix— Vijk.) = r]T_'I(1 -t)o)

Onde: ti= (

1/2)62+(1/4) o5+ o2
2

Gy

=(1/2)h2+(1/4)(hi—n2)+c*=t2+c* é a correlagdo

intra-classe entre os individuos dentro da parcela;



t2 =

(1/2)oz+(1/4) o4
2

Gy

os individuos da progénie de irmaos-completos em diferentes parcelas;

(1/2)c2
2

Oy

ts3 =

em diferentes parcelas;
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=(1/2)nz+(1/4)(hi —h2) é a correlagdo intra-classe entre

= (1/4)h2é a correlagao intra-classe entre individuos meios-irmaos

As covariancias entre efeitos aditivos (a) e valores fenotipicos consideram as

covariancias genitor-filho Cov(G,F), meio tio-sobrinho Cov (MTS) e tio-sobrinho

Cov(TS). Dessa forma, resultam as seguintes covariancias referentes a CGC, CEC,

parcela e individuo na parcela:

Efeito da capacidade geral de combinagao do genitor i

covi(a,(Y...- Y..)] = ff1{(1/4)6a (Zsr)ncg}

Efeito da capacidade geral de combinagao do genitor j:

COV[(a,(Y..=Y...)] =mT_1{(1/4) (1/5)106}

Efeito da capacidade especifica de combinagao dos genitores i e J:

f-1m-1(1/2)52
f m nb

covi@,(Yi.- Yi..—Yi+Y..)] =

Efeito da parcela ijk:

fm—-1b-1(1/2)52

COV[(a,(Yik.- Yi.-Yi..— Y.+ Y..)] =
[(a,(Yik j .+ )] m b b

Efeito do individuo na parcela:

COV[(a, (Vi Yi.)] = ”7‘1(1/2)02

Empregando-se as variancias derivadas por RESENDE e HIGA (1994),

coeficientes b sdo dados por:
(1/4)62+(1/2)s2/(nbm)

b:

T 5%+ o2 Im+ o2/(bm) + 62 /(nbm)

o, (114)0%+(1/2) 2 /(nbf )
ng+GS/f+Gp/(fb)+(5§/(fnb)

s (1/2)62/(nb)

o2+ 62lb+ g2/(nb)

0os
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2
s = (112)62/0
Gp-i-cye/n
2
s = (1/2)%
Ce

Contudo os coeficientes b podem ser expressos em fungdo apenas dos parametros

h.?, hg® e ¢?, onde:

[nbm+2) )
4 ha
o — (2.1)
1+ (n—1Nt1+ (b —1)nt2+ (m —2)nbts
(nbf +2j )
4 ha
, = (2.2)
1+ (n—=Nt1+ (b — nt2 + (f — 2)nbts
2
bs = (172)hs (2.3)
1+ (n—1t1+(b—1)nt2—2nbts
2
ps = —(1/2)ha (2.4)
1+(n-1t1—nt2
2
bs = (1/2)ha (2.5)

T (1-t)
Os efeitos aditivos dos genitores sdo entao preditos empregando-se a estimativa da
herdabilidade:

(nbmjh2
2 2 )

M = (= (b— )tz + (M — 2)nbis

O indice multiefeitos para predi¢cao dos efeitos de dominancia segundo descrito
por RESENDE (2002), pode ser estimado por:
Lo = be Gi + b7 Gj + bg Sjj + bg Pjjx + b1o Eij
Assim, procedendo de forma analoga a realizada para indice multiefeitos para os

efeitos aditivos, obtém-se:

b, _ (174)c5/m+(3/4)c5/(nbm)
- V1

o, - (114)G4/f +(3/4)cf/(nbf)
- V2

bs = 11+ (Nb—1)(1/4)]/(nb)} 55

V3
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be = (3/4)ca/n
Va4
2
o (314)c?
Vs

Estes coeficientes b; podem ser expressos em fungdo apenas dos parametros ha?,

hy® e ¢%, onde:

[nb4+ 3j(hg _r2)

6= (2.6)
1+(n=1Nt1+(b—nt2+ (M- 2)nbts
nb+3Y) ,
[ . j(hg—ha)
;= (2.7)
1+ (n—=Mt1+ (b — ntz2 + (f — 2)nbts
[+ b1/ 4)n5-n) 28)
1+ (n—"1t1+(b—1)nt2—2nbts
__(3/4)ng—n3) 2.9)
1+ (n -1t —nt2
b10=whg_hg) (2.10)

(1-t1)

O indice multiefeitos para predicdo dos efeitos genotipicos € uma combinagao
dos dois indices ja descritos. Portanto:
Ls = (b1 + bs) Gi + (b2 + b7) Gj + (b3 + bg) Sjj + (bs + bg) Pj + (bs + b1o) Ejju

2.2.8 Estimativa de Componentes de Varidncia e Valores Genéticos com

Modelos Mistos

A genética quantitativa, de modo geral, explica quase a totalidade dos
fendbmenos genéticos envolvidos nos trabalhos de melhoramento (VENCOVSKY,
1987). Portanto, a estimacdo de parametros genéticos possibilita a obtencado de
informagdes sobre a natureza da agao genética envolvida na heranga dos caracteres
e fornece a base para avaliagdo dos planos de melhoramento. Dessa forma, o
sucesso de um esquema seletivo de plantas vai depender da quantidade e do valor
relativo da variagdo genética, assim como dos efeitos ndo genéticos que originam o

valor fenotipico observado. Em testes de progénie, a variagao entre plantas dentro
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das parcelas, a variacao devido as diferencas ambientais entre parcelas e a variagcéo
devido as diferencas genéticas entre tratamentos/progénies sdo componentes da
variagdo de um carater normalmente mensuravel em ensaios genéticos.

Os parametros genéticos variam com as caracteristicas em estudo,
populagdes, idades e condigbes edafo-climaticas do local de crescimento da
espécie. Eles sdo mensurados de forma a permitirem inferéncias sobre a estrutura
genética de uma populagdo. Em programas de melhoramento genético, variancias
genéticas e seus componentes aditivos e nao-aditivos, herdabilidade no sentido
amplo e restrito, assim como correlagdes genéticas entre caracteristicas e idades
sdo os parametros genéticos de maior interesse. Para espécies florestais, essas
estimativas sao determinadas a partir de dados coletados em testes de progénie.
Através da estimativa de paréametros genéticos como varidncias genéticas e
ambientais, o grau de controle genético de uma caracteristica pode ser expresso
pela herdabilidade (FALCONER, 1996).

O nivel de expressao genotipica de um individuo resulta da soma dos efeitos
genéticos aditivos, de dominéncia e epistaticos. Desses, o efeito de maior
relevancia na analise (para propagagao sexuada) € o que corresponde a variancia
genética aditiva, devido a sua contribuicdo direta na resposta a selegao
(VENCOVSKY, 1987).

O melhoramento genético depende do emprego de procedimentos precisos
de selecdo. Esses procedimentos sao utilizados para estimar os componentes de
variancia e predizer os valores genéticos para a selegado. Isso, normalmente, se faz
com analise de dados balanceados e desbalanceados. Para dados balanceados,
normalmente se empregam indices utilizando todos os efeitos aleatérios do modelo
estatistico (multiefeitos). Para outros casos em que hajam tanto dados
desbalanceados quanto balanceados, usam-se procedimentos de melhor predigao
linear ndo viciada (Best Linear Unbiased Prediction ou BLUP) de variaveis aleatorias.
O BLUP foi desenvolvido para modelos mistos por C. R. Henderson em 1973. Essa
metodologia foi desenvolvida para ajuste de dados para efeitos ambientais
identificaveis e predicdo simultanea de valores genéticos de individuos
(HENDERSON, 1973).

A descrigdo do procedimento BLUP individual para modelos mistos por Quaas

e Pollak em 1980 foi possivel apdés a definigdo de metodologias para a inversao
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direta da matriz de parentesco (HENDERSON, 1977) e desenvolvimento do modelo
para animais (HENDERSON e QUAAS, 1976). Esse procedimento envolve a
estimativa de componentes de varidncia e de parametros genéticos distinta da forma
adotada pelos métodos classicos (RESENDE et al., 1996a). No procedimento BLUP
sob o modelo individual, utilizam-se de informagdes disponiveis dos individuos, de
seus ancestrais e progénies, para gerar valores genéticos preditos de cada um na
anadlise.  Anteriormente, as covaridncias entre parentes eram estimadas e
interpretadas em termos de suas esperangas matematicas, igualando-as aos seus
valores esperados e gerando os componentes de variancia. Atualmente, os
componentes de variancia podem ser estimados diretamente como as variancias dos
efeitos aleatérios do modelo linear misto. Essas estimativas de componentes de
variancia e parametros genéticos a partir de dados desbalanceados sao geradas
através do método da maxima verossimilhanga restrita (Restricted Maximum
Likelihood ou REML) sob modelo individual. A utilizagdo do REML vinculado ao
BLUP individual se justifica pelo fato de suas propriedades estatisticas serem
superiores as propriedades dos estimadores de quadrados minimos (SEARLE et al.,
1992).

O uso de modelos mistos envolve a predicdo de valores genéticos pelo
procedimento BLUP e a estimativa de componentes de variancia pelo método
REML. O procedimento BLUP foi desenvolvido e aperfeicoado por Charles Roy
Henderson desde 1959 (HENDERSON et al., 1959; HENDERSON, 1963;
HENDERSON, 1973; HENDERSON, 1975; QUAAS e HENDERSON, 1979;
HENDERSON, 1984). O método REML foi publicado por Robin Thompson e
colaboradores em 1971 (PATTERSON e THOMPSON, 1971). Esse método surgiu
da necessidade de se obter estimadores de componentes de variancia mais precisos
para dados nao ortogonais e desbalanceados (THOMPSON, 1969).

Estimativas de maxima verossimilhanca (Maximum Likelihood ou ML) indicam
0 quanto um conjunto de dados representa a amostragem de uma populagédo com
um valor numérico de parametros em particular. Apesar dos parametros estimados
pelo método ML representar satisfatoriamente aos verdadeiros parametros
populacionais, ele n&do leva em consideragao a perda dos graus de liberdade na
estimativa dos efeitos fixos sob um modelo misto. Essa caracteristica do modelo

resulta em estimativas tendenciosas nos modelos que contemplam varios efeitos
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fixos, como no caso do melhoramento florestal. Essa desvantagem foi solucionada
com o desenvolvimento do REML, que é um procedimento modificado do ML
(PATTERSON e THOMPSON, 1971). O REML maximiza somente a por¢ao de
verossimilhanga que é independente dos efeitos fixos.

O algoritmo computacional para a obtengdo de componentes de variancia,
como o sistema denominado REML “livre de derivadas” (Derivative-Free Restricted
Maximum Likelihood ou DFREML), foi o primeiro desenvolvido para obtencdo de
componentes de varidncia e parametros genéticos utilizando métodos de maxima
verossimilhanca restrita (GRASER et al., 1987). Somente em 1995, algoritmos de
estimagao via informagdo média (Average Information-REML ou AI-REML) foram
aperfeicoados (JOHNSON e THOMPSON, 1995), visando ao seu uso em programas
de analise genética como o GENSTAT e o ASREML (GILMOUR e THOMPSON,
1998). Apesar dos principios gerais de predicao e estimativa estarem disponiveis
pelos procedimentos BLUP e REML, modelos aplicados a objetivos especificos
devem ser desenvolvidos. Por isso, derivagcbes de preditores e estimadores
especificos associados aos varios modelos estatisticos, delineamentos
experimentais e metodologias de melhoramento tém sido desenvolvidos por varios
autores nos ultimos anos.

Na estimativa de componentes de variancia e de parédmetros genéticos por
meio dos modelos mistos, a definicdo dos fatores fixos e aleatérios séao
fundamentais. CASELLA e BERGER (1990) definiram que, entre os fatores da
analise de variancia, o fixo é aquele cujos valores estao inclusos no experimento. Ja
o fator aleatodrio é aquele cujos valores sdo apenas uma amostra aleatéria. WHITE e
HODGE (1989) definiram como fixo o fator cujos niveis sdo efeitos constantes e
como aleatério o fator cujos niveis estejam associados a distribuigdes de
probabilidade.  Seguindo essas definicdes, os efeitos de blocos podem ser
considerados tanto como aleatérios quanto fixos, dependendo do objetivo da
selecdo (PIMENTEL-GOMES, 1987). No caso de ensaios empregados para selegéo
genética, blocos sao considerados como efeito fixo. Contudo, se as conclusdes
forem generalizadas para uma populagao de blocos do ambiente, consideram-se os
blocos com efeito aleatdrio. O efeito das progénies submetidas a selegdo sempre

sera representado como aleatério.
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Segundo a recomendagao de WHITE e HODGE (1989), os efeitos genéticos
para a predicdo de valores aditivos em testes de progénies de espécies florestais
devem ser considerados aleatérios e os demais como fixos. Essa abordagem se
caracteriza pela compensagédo dos efeitos fixos de cada observagéo, seguida da
analise do modelo aleatério residual. Uma vez calculados, os componentes de
variancia sao utilizados na determinacdo dos preditores (estimadores) de efeitos
aleatérios. A relevancia da definicdo de efeitos fixos e aleatérios pode ser
observada nos resultados obtidos por BUENO FILHO (1997). Nesse estudo, o autor
detectou diferengcas no ordenamento em ensaios florestais, decorrentes unicamente
de se considerar o modelo como fixo ou aleatério no processo de predicdo. Esse
trabalho exemplifica a relevancia da decisdo prévia sobre a natureza do modelo de
analise mais apropriado para os dados em questdo. Falha na escolha do modelo de
analise incorrera em erros na selecdo e na predicdo de ganhos decorrentes da
analise de testes genéticos. Portanto, o BLUP tem sido a metodologia mais
pertinente para abordagem de modelos mistos na analise de testes genéticos.

As vantagens do BLUP incluem a maximizagéo da probabilidade de se obter
um ordenamento correto dos parentais e minimizar o erro associado ao uso de
valores genéticos de parentais obtidos para aplicagdes futuras (HUBER, 1993;
WHITE e HODGE, 1988). A metodologia BLUP é particularmente vantajosa quando
os dados sao desbalanceados e se almeja a predicdo de ganhos absolutos.

O método REML impede que vicios decorrentes de amostras pequenas
relacionadas com efeitos fixos resultem em tendenciosidades na selegdo. Esses
vicios, decorrentes de mudancas nas frequéncias alélicas pela selegdo, sao
eliminados pelo método REML pelo uso da matriz de parentesco completa (A).
Assim, obtém-se componentes de varidncia para uma populagcdo base néao
selecionada e predicdes de valores genéticos mais precisos em qualquer geragao.
Segundo KENNEDY e SORENSEN (1988), o uso da matriz A completa leva em
consideracao alteragdes na variancia genética e no ganho genético realizado,
decorrente da endogamia e do desequilibrio de ligagao resultantes da selegdo. Por
ser uma corregao do método de maxima verossimilhanga, o REML ¢ utilizado como
método de adequacdo ao modelo e, portanto, tem se mostrado superior aos
métodos baseados em ANOVA (HUBER, 1993; SEARLE et al., 1992). No REML,

somente a porgado da verossimilhanga nao mutavel aos efeitos fixos € maximizada,
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mantendo as demais propriedades do ML. De acordo com GRASER et al. (1987), o
REML foi desenvolvido com base em algoritmos livres de derivadas (Derivative-Free
ou DF) para analise de dados sob modelos mistos univariados. Por esse sistema,
uma vez estimados os parametros genéticos, a predigdo de valores genéticos era
realizada através de métodos como BLP ou BLUP (HENDERSON 1963, 1977,
WHITE e HODGE 1989). Segundo JOHNSON e THOMPSON (1995), o algoritmo
DF utilizado no programa DFREML apresenta propriedades numéricas fracas e
baixa acuracia nos digitos significativos. Essa deficiéncia é um problema na
estimativa de varios componentes de variancia. O uso do REML, com algoritmos de
médias de informacdes (Average Information ou Al), supera as limitagdes do DF na
obtencéo de estimativas REML. Ele se fundamenta no uso de derivadas primeira e
segunda da fungéo de verossimilhanga dos métodos de Newton (GILMOUR et al.,
1995). Esse método utiliza a informagao advinda da média das derivadas-segundas
observadas e esperadas da funcdo de verossimilhanga, onde a informacéao
observada é uma medida da curvatura da funcéo de verossimilhanca e a informacéao
esperada é a de Fisher.

Como o REML requer uma solugéo interativa decorrente da nao linearidade
de suas equagdes, os componentes de variancia e a predicdo de valores genéticos
sdo obtidos simultaneamente com o BLUP (RESENDE, 2002). Portanto, o
procedimento recomendado de estimacao/predicdo no melhoramento de espécies
perenes tem sido o REML/BLUP. Entretanto, para dados balanceados, a estimagao
de componentes de variancia pelo método de quadrados minimos (Analise de
Variancia) equivale a estimagéo por REML (RESENDE et al., 1996b) e a predigéao de
valores genéticos pelo método do indice multiefeitos (RESENDE e HIGA, 1994)
equivale ao BLUP individual, conforme demonstrado por RESENDE e FERNANDES
(1999). Assim, os procedimentos 6timos de estimagao/predigdo podem ser
resumidos em: (i) analise de variancia/indice multiefeitos para dados balanceado; (ii)
REML/BLUP para dados desbalanceados e balanceado. No caso de dados
balanceados, ambos procedimentos conduzem ao mesmo resultado; em casos com
pequeno desbalanceamento, esses procedimentos conduzem a resultados

similares;e, na presenca de grande desbalanceamento, o procedimento (ii) € melhor

que (i).
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2.2.9 Anadlises Genéticas Utilizando o Programa SAS

O programa SAS (Statistic Analysis System) tem sido o programa robusto
mais utilizado em analises estatisticas, globalmente. Somente a partir da década de
90, tem sido explorado na analise de dados genéticos de cruzamentos dialélicos
(XIANG e LI, 2001; WU e MATHESON, 2000; JOHNSON e KING,1998; ZHANG e
KANG, 1997; LITTELL et al., 1996). Apesar do grande potencial de uso do
programa SAS nessas analises, limitagdes ainda existem em sua aplicagdo em
diferentes delineamentos e nas particularidades dos testes dialélicos em condi¢des
desbalanceadas, incluindo estudos de interagdo gendtipo-ambiente.

No inicio da aplicacao do programa SAS para analise genéticas, SANDERS
(1987) propbs o uso de variaveis falsas (Dummy) em conjunto com procedimentos
Proc GLM e Proc REG, obtendo-se assim, a soma dos quadrados dos efeitos para
dados referentes as familias de irmaos-completos. Contudo, essa estratégia de
analise ndo possibilita estimar diretamente, os componentes de variancia e nao é
flexivel para dados individuais, seja em delineamentos complexos ou em presenca
de observagdes perdidas. WU e MATHESON (2000) propuseram o uso do
procedimento Proc GLM para a estimativa dos efeitos da capacidade geral de
combinagao (CGC) e da capacidade especifica de combinagédo (CEC), assim como
seus respectivos erros. Apesar desse programa em SAS possibilitar a analise de
situagdes complexas, os efeitos genéticos sao testados como fixos, néo permitindo a
estimagao dos componentes de variancia. Anteriormente, JOHNSON e KING (1998)
haviam proposto uma metodologia para obtencdo dos componentes da variancia
utilizando o procedimento SAS Proc VARCOMP. Esse procedimento, além de ser
implementado com a execugdo de duas analises consecutivas para obtencédo das
estimativas de variancia com os dados de dialelos, gerou estimativas nao-viciadas
somente para dados balanceados, proporcionando somente aproximacdes para
dados desbalanceados.

Apesar desses procedimentos envolverem o uso de variaveis falsas (Dummy),
nenhum deles se baseou em modelos mistos para implementagcdo das analises
genéticas. A nao aplicacdo de modelos mistos gerou limitagdes na sua utilizagéo
para a analise de dados genéticos complexos com métodos analiticos ou modelos

de selecdo exigidos para analise de delineamentos dialélicos. Outra deficiéncia dos
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procedimentos que n&o contemplam modelos mistos era a nao aplicacdo da
metodologia BLUP para predigdo de valores genéticos e genotipicos na selegao de
parentais, cruzamentos e selegao individual.

XIANG (2001) desenvolveu um programa em SAS utilizando o procedimento
Proc MIXED para implementagao de analise de modelos mistos para delineamentos
dialélicos. Como o procedimento Proc MIXED proporciona flexibilidade na analise
de modelos mistos e predicbes BLUP (LITTELL et al., 1996), varias restricdes
referentes aos demais programas em SAS foram superadas. Contudo, limitagcbes
ainda existiam na incorporacéo de efeitos CGC no modelo linear para uso direto em
analise de dados dialélicos, além da inflexibilidade na analise desses delineamentos
envolvendo varios locais. Apesar do programa Diallel-SAS, proposto por ZHANG e
KANG (1997), incorporar interagcbes entre locais e anos a analise de dialelos
envolvendo hibridos F1 em espécies agricolas, esse procedimento se baseou no
SAS Proc GLM, que se caracteriza pelas limitacbes semelhantes ao do
procedimento Proc VARCOMP (JOHNSON e KING, 1998).

2.2.10 Analises Genéticas Utilizando o Programa Selegen REML/BLUP

As analises genéticas desenvolvidas pelo program Selegen REML/BLUP se
basearam na metodologia dos modelos mistos (MM), a qual estima as variancias
com o algoritmo EM pelo procedimento REML. Esse programa foi desenvolvido para
analises genéticas de espécies perenes, utilizando varios modelos de analise, dentre
as quais anadlise de cruzamentos dialélicos pela metodologia BLUP e REML.
Desenvolvido por RESENDE (1999), o BLUP individual foi utilizado na analise local
dos testes dialélicos desse estudo.

Como a analise BLUP presume o conhecimento dos componentes de
variancia, o REML é utilizado para a estimativa dessas variancias sob o modelo
individual. Esse programa embute os beneficios da estimativa de parametros
genéticos pelo REML e o uso de BLUP individual para fornecer valores genéticos
preditos de familias e individuos. Eles possibilitam também a comparagao de varios
métodos de selecdo em termos de acuracia, ganho genético, variancia de ganhos e
outros. O Selegen REML/BLUP é fundamentado em algoritmos que maximizam a

eficiéncia do processo seletivo, em funcédo de diferentes condicbes experimentais.
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Esses algoritmos permitem a implementacdo da metodologia dos modelos mistos
em base individual, mesmo com a elevada ordem das matrizes que precisam ser

invertidas ou a resolugao de sistema de equacgdes lineares de elevada ordem.

2.3 CARACTERISTICAS EMPREGADAS NA SELEGCAO GENETICA

2.3.1 Caracteristicas de Crescimento

As caracteristicas de crescimento tém sido as mais empregadas na selegéo
de arvores desde as primeiras iniciativas de melhoramento genético florestal
(ZOBEL e SPRAGUE, 1993). Isso principalmente devido ao foco voltado a maior
produgcao de madeira por unidade de area. Dentre as caracteristicas de crescimento
mais utilizadas, estdo o didametro a altura do peito (DAP) e altura do fuste. Essas
caracteristicas isoladas ou combinadas, tém sido as variaveis mais empregadas nos
programas de melhoramento. O uso da combinacédo dessas caracteristicas se da
através de formulas simples como volume cilindrico, ou métodos mais complexos de
calculo de volume individual utilizando modelos biométricos. Normalmente,
caracteristicas como forma do fuste, bifurcacdo, tamanho de galhos e outras
acompanharam os processos de seleg¢ao para caracteristicas de crescimento (DAP e
Altura).

Caracteristicas de crescimento podem também representadas pelo peso
verde ou seco, que sado calculadas a partir de dados de DAP, altura, densidade
basica e teor de umidade da arvore. Apesar da complexidade e limitagdes
operacionais na quantificacdo dessas caracteristicas, uma vez empregadas, elas
permitirdo a obtencdo de estimativas precisas de ganhos genéticos reais no
processo de selegao.

Variagbes no crescimento de arvores em povoamentos de P. taeda séo
normalmente substanciais, estando intimamente relacionadas a estrutura genética
da populagao e a intensidade da competigdo. Portanto, testes genéticos com varias
plantas por parcela tém sido as mais recomendadas para a avaliagdo de
caracteristicas de crescimento (CONKLE, 1963). Nesses testes, herdabilidades
moderadas a altas sdo geralmente estimadas para caracteristicas de crescimento
como, peso seco ou verde, altura do fuste e DAP (ZOBEL e TALBERT, 1984).
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Fatores ndo controlaveis como mortalidade e bifurcagdes podem interferir no
crescimento individual de arvores adjacentes e, consequentemente, nas avaliagcbes
genéticas no teste. Arvores, com falhas no seu entorno, dispdem de mais recursos
(luz, nutrientes e agua) para crescimento. Assim, eles podem alcancar valores
fenotipicos maiores e interferir no desenvolvimento das arvores vizinhas. O mesmo
acontece quando essas arvores sao bifurcadas. O nivel de interferéncia no
crescimento dependera da densidade do povoamento, da qualidade do sitio e da
idade de ocorréncia da bifurcagdo ou da mortalidade da arvore vizinha. Portanto,
estudos devem ser realizados para se avaliar o impacto desses fatores néo

controlaveis no teste, para aferigcdo e avaliagcao de arvores para selegcao genética.

2.3.2 Qualidade e Densidade Basica da Madeira

A qualidade da madeira pode ser definida com atributos de valor para um
determinado uso (LARSON et al., 2001). De forma geral, a densidade e o angulo
das microfibrilas s&o considerados indicadores de resisténcia e consisténcia
importantes na determinagao da qualidade da madeira. Para desdobro, a qualidade
da madeira tem consequéncias no custo do seu processamento para determinadas
classes de produtos (TSEHAYE et al.,, 1995). A qualidade da madeira, na
engenharia, se refere principalmente a resisténcia de vigas e estruturas na
construgéo civil (TSEHAYE et al.,, 1995). Para a industria de celulose e papel, a
qualidade da madeira estd intimamente ligada as caracteristicas das fibras
(comprimento de traqueideos), teores de lignina e rendimento da conversdo em
celulose (ZOBEL e VAN BUIJTENEN, 1989). Portanto, apesar das diferencas de
interesses especificos quanto a qualidade da madeira para cada segmento de
produtos, uma das caracteristicas mais estudadas tem sido a densidade basica da
madeira.

Em espécies arbdéreas, a densidade basica da madeira é a propriedade mais
observada na avaliagdo da qualidade de produtos solidos da madeira e fibras
(LARSON et al., 2001). Como citado por ZOBEL e JETT (1995), a densidade basica
da madeira tem sido amplamente estudada em programas de melhoramento
florestal, devido a sua forte correlacdo com producdo de fibras e qualidade da

madeira. Essa caracteristica apresenta grande variancia genética, alta herdabilidade
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e heranga independente de caracteristicas de crescimento e forma (ZOBEL e JETT,
1995). A densidade basica da madeira estda diretamente relacionada as
propriedades fisicas, como resisténcia mecanica, grau de alteragédo dimensional e
perda ou absor¢do de agua. Essa caracteristica tem sido, normalmente, estimada
pela densidade especifica ou gravidade especifica (KLOCK e MOORE, 2000). A
densidade especifica pode ser utilizada para inferéncia sobre o impacto da
densidade da madeira na qualidade e producao de varios produtos. Como exemplo
de aumento na qualidade e producao referente a densidade especifica, MITCHELL
(1964) reportou que 0,02 unidades de mudancga na densidade basica da madeira em
coniferas representa uma mudanca de cerca de 70 kg.m™? no médulo de ruptura em
madeira serrada. Mudancas também foram observadas no rendimento em polpa de
celulose Kraft, em que 0,02 unidades aumentaram 12 kg.m>. Segundo ZOBEL e
TALBERT (1984), diferencas na densidade basica da madeira afetam a
produtividade, a qualidade e os custos desde a colheita de madeira até o produto
final.

Variagdes na densidade especifica influenciam tanto no rendimento quanto na
qualidade da celulose. A densidade especifica exerce influéncia no rendimento
volumétrico da polpa, na penetracdo do licor na madeira, no tempo de cozimento e
na qualidade da celulose obtida. Na mesma espécie, quando a densidade
especifica aumenta, verifica-se aumento na espessura da parede celular, aumento
na resisténcia ao rasgo e diminuigdo nas resisténcias a tragdo e ao arrebentamento
(DINWOODIE, 1965). Além disso, madeiras com alta densidade especifica
apresentam maiores rendimentos bruto e depurado, maior teor de rejeitos e redugéo
no peso especifico do papel (EINSPAHR et al., 1964).

Segundo ZOBEL (1972), a densidade especifica da madeira varia com idade,
posicao transversal e longitudinal do fuste, além das variacbes relacionadas a
localizagdes geograficas, condi¢bes edafo-climaticas locais e praticas silviculturais.
Segundo esse autor, a densidade especifica estd sob forte controle genético. Ao
longo das idades, ZOBEL (1972) relatou densidades especificas de 0,385 g.cm™ aos
10 anos, 0,409 g.cm™ aos 15 anos e 0,425 g.cm™ aos 20 anos e 0,438 g.cm™ aos 25
anos em P. taeda da regido de Piedmont, na Carolina do Sul (Estados Unidos). No
Brasil, os valores da densidade basica da madeira com casca em P. taeda, obtidos
por MARCOLIN (1990), variaram de 0,336 g.cm™ aos 4 anos até 0,415 g.cm™ aos 20
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anos de idade. MENDES (1993) estimou para a mesma espécie, densidades de
0,322 g.cm™ aos 8 anos e de 0,383 g.cm™ aos 20 anos de idade.

Os aumentos crescentes nos percentuais de lenho juvenil em madeira de
reflorestamentos de P. taeda foram extensivamente analisados por BENDTSEN
(1978), HARRIS (1981) e SENFT et al. (1985). A variagdo da densidade basica em
madeira juvenil e adulta tem sido reportada entre 0,36 a 0,45 g.cm'3 e 0,42 a 0,64
g.cm'g, respectivamente. A variagdo da densidade especifica em madeira juvenil
encontrada em plantios de 18 e 30 anos foi de 0,44 a 0,46 g.cm'3, respectivamente e
de 0,55 e 0,59 g.cm™ em madeira adulta (MATOS, 1997). Quanto a distribuicdo da
densidade especifica basica da madeira no sentido base-topo, KLOCK e MOORE
(2000) reportaram variacdes de 0,47 a 0,36 g.cm™ em P. taeda, em plantios com 11
anos de idade. TOMASELLI (1979) observou que a densidade especifica média em
P. taeda atinge 0,48 g.cm™ aos 18 anos em contraste com 0,40 g.cm™ em Araucaria
angustifolia na mesma idade. MUNIZ (1993), trabalhando com P. taeda de plantios
com 30 anos de idade, obteve valores de densidade especifica basica
compreendidos entre 0,46 e 0,57 g.cm™.

Apesar de varios métodos utilizados na determinacido da densidade da
madeira, o mais utilizado se baseia no calculo da proporgéo entre 0 peso seco e 0
peso verde da madeira. Essa mensuragcao €, portanto, chamada de densidade
basica da madeira (KLOCK e MOORE, 2000). A densidade basica da madeira é a
terminologia utilizada para expressar o quanto de madeira seca (peso seco em
estufa) esta presente em um determinado volume, geralmente expresso em kg.m™
ou g.cm™ (ZOBEL e VAN BUIJTENEN, 1989). Aspectos relacionados & descrigao
da densidade basica da madeira foram revisados por LARSON et al. (2001). A
densidade basica da madeira indica a quantidade da madeira presente por unidade
de volume quanto, geralmente expressa em g.cm™. Essa é afetadas pela espessura
da parede celular, didametro da célula, propor¢do de madeira outonal/primaveril e
conteudo quimico da madeira (CAVE e WALKER, 1994).

O melhoramento genético objetivando mudangas na densidade basica da
madeira tem se mostrado mais efetivo em coniferas do que em espécies folhosas
(ZOBEL e JETT, 1995). Mesmo assim, ndo €& uma caracteristica de facil
manipulacdo, devido a combinacao de propriedades da madeira que influenciam na

densidade. As caracteristicas como porcentagem de lenho adulto, espessura da
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parede celular, didametro das fibras, tamanho das células e angulo de microfibrilas
sao controladas geneticamente, de maneira independente uma das outras. Apesar
disso, seus efeitos combinados, expressos na forma de densidade basica,
apresentam maior herdabilidade do que as caracteristicas de crescimento. Segundo
ZOBEL e JETT (1995), herdabilidades no sentido restrito podem variar de 0,18 a
0,50 em P. taeda.

As caracteristicas da madeira tém sido pouco alteradas, geneticamente, em
programas de melhoramento no século 20, apesar de apresentarem um forte
controle genético. O foco tem sido maior em caracteristicas de crescimento, pois um
ganho relativamente pequeno em crescimento pode gerar ganhos significativos em
peso de madeira por unidade de area do que um grande incremento na densidade
basica da madeira. Assim, se faz necessario avaliar as contribui¢cdes relativas do
melhoramento no crescimento e na densidade basica da madeira. N&o se deve
presumir que, ao se concentrar em uma caracteristica com alta herdabilidade,
necessariamente serdo obtidos incrementos em produtividade ou em ganhos
econdémicos (ZOBEL e JETT, 1995).

Uma pratica comum em programas de melhoramento florestal € o de
caracteristicas de crescimento como o principal critério de selegcdo. Tem sido
evidente que selegdes restritas as caracteristicas de crescimento (altura do fuste,
volume e DAP) ou a densidade basica da madeiras sdo insuficientes para se estimar
ganhos que reflitam impacto direto no setor florestal, como a quantificagdo de peso
seco ou peso verde (BANNISTER e VINE, 1981). Enfase deve ser colocada,
também, nas propriedades da madeira que possam influenciar diretamente no
rendimento de derivados na fabricacdo de celulose ou de produtos sélidos.
Caracteristicas como espessura de traqueideos e angulo de microfiblilas podem
contribuir como critério adicional de selecdo em programas de melhoramento.
Portanto, ao invés de somente assegurar que o material genético selecionado tenha
rapido crescimento e propriedades desejaveis da madeira, programas de
melhoramento devem combinar tais caracteristicas a estratégias que mensurem
valores econémicos reais de ganho.

Selegbes para densidade basica da madeira tém sido realizadas
precocemente em varias espécies florestais. Em Pseudotsuga menziesii (Douglas-

fir), 88% das selec¢des corretas para 15 anos de idade foram obtidas com sele¢des
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precoces, realizadas aos 8 anos (ZOBEL e JETT, 1995). Apesar desse resultado
nao poder ser extrapolado para selegbes em idades mais juvenis, selecdes precoces
podem ser utilizadas para eliminar familias com valores de densidade extremamente
indesejaveis. De acordo com STONECYPHER et al. (1973), a selecdo para
densidade basica da madeira de P. taeda, em idade de rotacéo, péde ser realizada
aos 4 anos de idade. Frequentemente, as densidades basicas da madeira juvenil e
da madeira adulta, numa mesma arvore, sao altamente correlacionadas
(GLADSTONE, 1982). Assim, uma arvore com alta densidade basica na madeira
juvenil, tende a apresentar também alta densidade basica na madeira adulta
(ZOBEL e JETT, 1985).

O teor de umidade da madeira, apesar de ser altamente correlacionada com a
densidade basica da madeira (ZOBEL e JETT, 1995), pode ser uma caracteristica
adicional na selecdo de arvores. Apesar de ndo ser comum a sua avaliagdo em
programas de melhoramento florestal, ela pode ser facilmente mensurada durante a
determinagao da densidade basica. De acordo com ZOBEL (1970), arvores de P.
taeda com maior densidade basica apresentam menor teor de umidade. Como
observado pelo autor, a madeira com 0,42 g.cm™ conteve 18% a mais de umidade
em relagdo a madeiras com densidade basica de 0,45 g.cm™ e 37% a mais em
relagdo as de 0,47 g.cm™.

MCKINLEY et al. (1982) reportaram decréscimo na densidade basica da
madeira como resultado de sele¢des pelo volume em P. taeda no Texas. Contudo,
apesar da redugdo de densidade, houve aumento no peso total seco devido ao
incremento total em volume. DORMAN et al. (1973) relataram que caracteristicas da
madeira e de crescimento em idades adultas ndo sao altamente correlacionadas,
nem correlacionadas negativamente. Varios autores demonstraram que as
caracteristicas de crescimento e de qualidade da madeira podem ser selecionadas
simultaneamente para se obter ganhos genéticos em peso seco (ZOBEL e JETT,
1995).

2.3.3 Retidao do Fuste e Caracteristicas da Copa

O melhoramento genético para forma de arvore é relativamente rapido e

contribui diretamente para o aumento da produtividade, aumentando a eficiéncia da
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colheita e do transporte da madeira. A melhoria dessa caracteristica resulta,
também, em outros beneficios as propriedades da madeira. A reducdo na
sinuosidade da arvore, geralmente esta associada a redu¢do quantidade de madeira
de reacao e compressdo. Isto afeta positivamente a qualidade dos produtos sélidos
da madeira (ZOBEL e VAN BUIJTENEN, 1989). Segundo TALBERT et al. (1982), o
baixo de rendimento (em torno de 20%) de toras de P. ftaeda em serrarias no
sudeste dos Estados Unidos estava relacionado aos defeitos relativos a forma das
toras. Na fabricacdo de celulose e papel, fustes retos de P. taeda propiciam maior
produtividade e resisténcia a tracdo do papel do que fustes sinuosos
(STONECYPHER et al., 1974).

Varios autores reportaram que as caracteristicas de forma do fuste podem ser
facilmente manipuladas em programas de melhoramento genético, devido ao seu
forte controle genético. SHELBOURNE (1969) estimou herdabilidades no sentido
restrito de 0,39 para retidao do fuste em P. taeda. O sucesso das selegcbes para
retiddo do fuste foi comprovado pela Cooperativa de Melhoramento Industrial da
Universidade Estadual da Carolina do Norte. Em uma geragéo de selegao intensiva,
foram obtidos ganhos suficientes, tornando desnecessarias novas selegbes em
geracbes avangadas (ZOBEL e JETT, 1995). O ganho obtido em decorréncia de
selecbes dentro da ampla variagdo entre procedéncias foram superiores aos de
selecdes dentro de procedéncias. Variagcbes da ordem de 60% em retidao do fuste,
normalmente séo observadas entre procedéncias da Gedrgia e Piedmont. Contudo,
somente 4% de variagao tém sido observado entre progénies de matrizes dessas
procedéncias (LAFARGE, 1974). Selegbes para retiddao do fuste em florestas
nativas de P. taeda, mostraram-se eficientes para a melhoria dessa caracteristica no
inicio dos programas de melhoramento genético (TALBERT et al., 1982).

Outras caracteristicas de copa como a espessura e o angulo de insergao de
galhos afetam diretamente as atividades silviculturais como a desrama e podem
prejudicar as propriedades da madeira em plantios ndo manejados. Apesar dessas
caracteristicas apresentarem heranga apenas moderada (ZOBEL e VAN
BUIJTENEN, 1989), varios programas de melhoramento as incluem como critério de
selecao de arvores. Nesse processo, essas caracteristicas sao utilizadas como

auxiliares na selecao final de familias e individuos.
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2.3.4 Conteudo de Casca

Como as toras de P. taeda sao comercializadas por volume ou peso verde
com casca, a quantidade desta influencia no valor real da madeira para celulose ou
desdobro.

A porcentagem de casca varia muito com a idade e volume do fuste. Mas,
apesar disso, ZOBEL e JETT (1995) relataram que a espessura da casca apresenta
forte heranga genética em arvores com mais de 10 anos (h?=0,65). PEDERICK
(1970) estimou correlagbes genéticas positivas (r=0,51) entre tamanho de arvores e
espessura de casca. No mesmo estudo, foram detectadas grandes variagcbes entre
familias e individuos do mesmo porte. Diferencas entre procedéncias foram também
reportadas, indicando que sementes oriundas de regides como Piedmont, nos
Estados Unidos, geram plantios com maior espessura de casca do que as da
Planicie Costeira (PEDERICK, 1970). Como a espessura de casca esta associada
ao didmetro da arvore (MATZIRIS e ZOBEL, 1973), comparagdes devem ser feitas

entre arvores de diametros similares.
2.3.5 Caracteristicas para Uso Multiplo da Madeira

Em termos gerais, o uso multiplo destina a madeira a mais de uma aplicagao
ou a obtengado de mais de um produto. A multiplicidade ou versatilidade de uso pode
ser determinada através do conhecimento das caracteristicas da floresta e da
madeira, suas influéncias no processo produtivo e as correlagbes com as
propriedades dos produtos a serem obtidos.

O setor florestal vem focando a agregacgao de valor através da segregacgao de
produtos da madeira. Frequentemente, por¢cbes da arvore com maior diametro
podem variar em classes e pregos, de acordo com a finalidade da tora (laminagéo,
desdobro e outros produtos). O restante da arvore, geralmente a porgdo com
didmetro inferior a 18 cm, é destinado a fabricacdo de celulose e papel ou de
aglomerados e afins, como o OSB (painel de tiras de madeira orientadas, Oriented
Strand Board). Dessa forma, maior valor € agregado a arvore como um todo.

Objetivando a maximizagado do retorno financeiro do material melhorado, o

uso multiplo da madeira tem se tornado um dos focos em programas de



59

melhoramento. Além das caracteristicas fisicas, quimicas e morfoldgicas da
madeira, caracteristicas externas como angulo de insergdo e diametro de galhos,
forma, presenca de bifurcacdo e copa quebrada, proporgcdo de casca, assim como
desrama natural, sdo exemplos de variaveis que podem ser observadas na selegao

para uso multiplo da madeira.

2.3.6 Caracteristicas no Contexto Econémico

As vantagens competitivas de empresas florestais estdo na maximizagao do
retorno financeiro de seus diversos produtos. Retorno esse, que se fundamenta na
diferenca entre receitas descontadas e custos fixos/operacionais, normalmente
dependentes de inumeras variaveis econdmicas e de producdo. O aumento do
volume de madeira produzido e multiplos produtos gerados, certamente sdo os
principais componentes na redugdo do custo unitario de produgao e aumento de
receitas. Por isso, devem ser avaliados em conjunto como caracteristicas que
expresse retorno financeiro, em adicdo a avaliacdes isoladas de caracteristicas de
crescimento e de forma, foco principal da maioria dos programas de melhoramento
florestal (APIOLAZA e GARRICK, 2001). Portanto, os resultados e discussodes
apresentados nesse estudo focam aspectos de avaliagdo comercial, que
quantifiquem ganhos genéticos financeiros no retorno econdmico advindo de
programas de melhoramento florestal.

A produtividade da industria de celulose e papel depende, principalmente, de
trés fatores: volume de toras, densidade basica da madeira e rendimento em
celulose. A combinacgao da produtividade florestal com a produtividade da fabrica de
celulose e papel pode ser expressa como producao de celulose ou papel por hectare
ano. Na pratica, essas variaveis indicam a importancia econémica dos fatores que
afetam o custo de produgéo da celulose e papel. ZOBEL e JETT (1995) estimaram
que 1% de aumento em produtividade volumétrica de madeira para celulose
resultaria em um aumento de mais de US$1.000.000 por ano em uma fabrica com
capacidade de producao de 1.200 t/dia. Esses resultados ilustram que mesmo
incrementos marginais resultantes do melhoramento genético, podem promover um
impacto significativo na rentabilidade de empreendimentos vinculados ao setor
florestal. HODGES e WHITE (1992) reportaram que o aumento de 4% na densidade
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basica da madeira (0,50 g.cm™ para 0,52 g.cm™), com conseqiientemente aumento
na qualidade de madeira seca por volume € equivalente ao mesmo incremento em
volume de celulose por m® de madeira. Isso implica em menos consumo de madeira
€ uma economia expressiva na fabricagcéo de celulose e papel.

Apesar da qualidade da madeira ter sido beneficiada pelo melhoramento
genético em forma do fuste, reducdo de defeitos da copa (bifurcagdes, rabo-de-
raposa e copa quebrada) e espessura de galhos, o manejo silvicultural
(espagamento, desrama e desbaste) € que tem afetado diretamente nessa
compensacao de pregos. Isso esta relacionado, principalmente, ao didmetro das
toras e a auséncia de nés. Propriedades da madeira como modulo de resisténcia
(MOR) e médulo de elasticidade (MOE) sao importantes para a industria madeireira.
Elas indicam qualidade das fibras como: didmetro, espessura da parede celular,
comprimento, e angulo de micro-fibrilas. As caracteristicas das fibras sdo também
importantes na industria de celulose e papel. Estas, juntamente com as
caracteristicas quimicas, afetam diretamente no rendimento do processo de
producado de celulose e papel. O aumento no rendimento em celulose e a reducéao
no teor de lignina s&o as principais caracteristicas visadas pela industria de celulose
e papel. Contudo, melhorias nessas caracteristicas ndo tém sido compensadas pelo
preco da madeira nesse segmento do mercado (APIOLAZA e GARRICK, 2001).
Isso se deve, provavelmente ao custo de avaliagéo rotineira da madeira entregue a
fabrica, assim como a falta de conhecimento fundamental sobre a forma como as
propriedades da madeira e das fibras influenciam na reducéo do custo de produgao
de celulose, na fabricagao do papel e no aumento do valor do produto.

A densidade basica da madeira, geralmente apresenta uma alta correlagéo
com as propriedades como MOR e MOE, bem como com o rendimento em celulose
(ZOBEL e JETT, 1995). Portanto, além das caracteristicas de crescimento que
influenciam no volume individual de arvores e no aumento do valor agregado da
madeira para produtos solidos (maior didametro), maiores compensagdes financeiras
podem ser obtidas com o aumento da densidade basica. Para a industria de
celulose e papel, a densidade basica da madeira esta diretamente relacionada com
o rendimento em celulose no processo. Como, em ambos 0s casos, a madeira €

comercializada por peso verde, as caracteristicas mensuradas em testes genéticos
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devem ser convertidas para essa unidade. Isso vale, também, para a determinagao
de valores comerciais de produtos multiplos.

O digestor de cavaco € um dos maiores investimentos em uma fabrica de
celulose e a sua capacidade volumétrica € o fator limitante na produgdo. Sem
aumentar a capacidade do digestor, uma maior densidade basica da madeira
resultara em maior peso de celulose produzido por unidade de tempo e,
consequentemente, maior retorno econédmico por unidade de tempo. Na fabricacao
de celulose e papel, a densidade basica da madeira ideal esta entre 0,40 e 0,60
g.cm™ (APIOLAZA et al., 2000). Densidades basicas maiores que essa faixa
propiciam maior produtividade de celulose, mas, a rigidez das fibras e a sua
resisténcia ao colapso resultam em uma fraca ligagao interfibrilar, produzindo um
papel fraco e susceptivel a ruptura. Fibras de madeira com baixa densidade basica,
apresentam melhores caracteristicas de colapso e ligagcado, formando uma superficie
mais lisa, com maior resisténcia a tensao e a ruptura. Contudo, isso compromete o
rendimento em celulose e a producado de papel. Portanto, a industria de papel e
celulose trabalha com faixas de densidade basica da madeira que otimizem a

produtividade de celulose, sem comprometer a qualidade do papel produzido.



3 MATERIAL E METODOS

3.1 TESTES GENETICOS

3.1.1 Material Genético e Delineamento de Cruzamentos Dialélicos
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As progénies de irmaos-completos de Pinus taeda nos testes genéticos foram

obtidas mediante um delineamento de cruzamentos dialélicos parcial desconectado

do segundo ciclo de melhoramento, do programa a Cooperativa de Melhoramento

Florestal da Universidade Estadual da Carolina do Norte, nos Estados Unidos

(NCSU-ICTIP) (TALBERT, 1979; LI et al., 1996).

Dois conjuntos de dialelos com

seis genitores cada geraram 30 familias de irmaos-completos que foram introduzidas

em testes genéticos em quatro locais (Quadro 3.1).

QUADRO 3.1 - DELINEAMENTO DOS CRUZAMENTOS DO CONJUNTO DE
DIALELOS DESCQNECTADOS 1 E 2 DE Pinus taeda E SEUS
RESPECTIVOS CODIGOS DE TRATAMENTOS.

Progenitor Masculino
Dialelo 1 Dialelo 2
08-110510-1019} 11-1051 [07-1029 11-1027 | 08-1048 | 08-1097 | 11-1031 {11-1021 1 11-1050 11-1066 10-1030
08-1105
— 101018| 304

g S 11.1051] 315 ¢ 316

E W 07-1023| 296 : 297 @ 298

2 O ‘199027 309 0 310 ¢ 311 ¢ 308

— 05-1043| 300 301 303 | 299 302

= 06-1097

S o 111031 312

g’ S -2 328 307

E ® (11-1050 329 314 | 313

O 411085 317 £ 319 318 320
10-1030 305 326 325 327 306

3.1.2 Localizagdo da Area Experimental e Caracteristicas Edafo-Climaticas

Esse estudo foi realizado em quatro locais, plantios estabelecidos em junho de

1986, no Planalto Norte Catarinense e no Sudeste do Parana. A caracterizacao

climatica dessas areas segue a classificacdo Cfb de Koppen.

Essas areas



63

localizam-se em uma regido com temperatura média anual de 19 °C e precipitacdo
média anual de 1.375-1.400 mm, com chuvas uniformemente distribuidas ao longo
do ano. Uma excecao ¢é a area localizada no municipio de Sao Joao do Triunfo (PR),

que apresenta temperatura média anual de 21 °C (Figura 3.1).

FIGURA 3.1 - LOCALIZACAO DOS TESTES ~GENETICOS DE Pinus taeda DOS
DIALELOS 1 e 2 DE 22 GERAGAO.

W

LEGENDA
Local 1 - Bishop (Regifo 8)
Local 2 - Banco de Arela (Regido 13)
M Local 3 - S80 Jodo do Triunfo (Regldo 60)
I Local 4 - Paul (Regido 4)
=» Area do Teste Genético

Estado do Parana

-
Estado de Santa Catarina & \:
Rigesa 4

Diviséo Florestal %
Trés Barras, SC
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O Local 1 é a Fazenda Bishop (Regido 8, Talhdo 76) no municipio de Trés
Barras (SC) com coordenadas UTM X 580935 e UTM Y 7115105, com altitude 780
m. O solo é caracterizado como Latossolo Vermelho Acrico Argissélico, textura
argilosa/muito argilosa, Horizonte A proeminente, Caulinitico-Oxidico, Hipoférrico,
horizonte A com profundidade até 98 cm e horizonte B de 98-166 cm. Ele esta
localizado em um topo aplanado em um relevo suave ondulado com boa drenagem.
Nesse local, raizes finas e grossas sdo abundantes na superficie, poucas no
horizonte A2 e comuns no A3, poucas e grossas no Bw. De forma geral, essa area é
classificada como unidade de manejo LVw4.

O Local 2 é a Fazenda Banco de Areia (Regido 13, Talhdo 73) no municipio de
Mafra (SC) com coordenadas UTM X 586615 e UTM Y 7115565, com altitude 805 m.
O solo é caracterizado como Cambissolo Humico Distréfico Tipico, textura média,
horizonte A Humico, Alico, Caulinitico, Mesoférrico, com profundidade até 90cm e
horizonte B de 90-130cm. Essa fazenda esta localizada no meio de encosta em um
relevo ondulado com drenagem moderada. Raizes finas e médias sao abundantes
em todo o perfil. A unidade de manejo para essa area € CHd3.

O Local 3 é a Fazenda Tai6 (Regiao 60, Talhdo 25) no municipio de Sdo Joao
do Triunfo (PR) com coordenadas UTM X 567980 e UTM Y 7164575, com altitude
850 m. O solo é caracterizado como Argissolo Vermelho Amarelo, Distréfico Tipico,
horizonte A proeminente, textura arenosa/média, Alico, Caulinitico e Hipoférrico, com
profundidade até 80 cm e horizonte B de 80-140 cm. Essa fazenda esta localizada
no meio de encosta em um relevo suave ondulado, com erosao laminar e boa
drenagem. Raizes finas a grossas sdo abundantes em todo perfil. Essa area é
classificada como unidade de manejo PVAdS5.

O Local 4 é a Fazenda Paul (Regido 4, Talhdo 88) no municipio de Canoinhas
(SC) com coordenadas UTM X 578830 e UTM Y 7110410, com altitude 780 m. O
solo €& caracterizado como Alissolo Crémico Argiluvico Tipico, textura argilosa,
horizonte A proeminente, Alico, Caulinitico, Hipoférrico, com profundidade até 37 cm
e horizonte B com 37-110 cm, em um relevo suave ondulado. Ele esta localizado no
topo de interfluvio estreito e aplanado com drenagem moderada. Poucas raizes
finas e médias sdo encontradas no perfil. Com essas caracteristicas, incluiu-se essa

area na unidade de manejo ACt 2.
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3.1.3 Delineamento Experimental e Implantagcao dos Testes

Cada teste foi estabelecido no delineamento de blocos casualizados com seis
repeticdes e seis plantas por parcela linear. Dos 35 tratamentos, 30 sdo familias de
irmaos-completos e cinco testemunhas provenientes de familias de meio-irmaos. A
testemunha local foi composta de uma mistura de progénies da area de produgéao de
sementes de Trés Barras, SC. As demais testemunhas foram provenientes do
programa de melhoramento da NSCU-ICTIP (TALBERT, 1979; Li et al., 1996).

A principio, 36 plantas de cada um dos 35 tratamentos seriam implantadas
em cada teste. Contudo, devido a perda de mudas em algumas familias, resultou

um desbalanceamento de tratamentos e parcelas, em trés dos testes (Quadro 3.2).

QUADRO 3.2 - NUMERO DE PLANTAS POR TRATAMENTO E POR PARCELA
EM CADA TESTE GENETICO DE Pinus taeda DOS DIALELOS 1 e
2 DE 2° GERACAO.

. . Local 1 Local 2 Local 3 Local 4
Progenitores Codigo do . .
Tratamento Bishop [R&) Eanco de Areia (R13) B&o Jo&o do Triunfo (RE Faul (R4
Feminino | Masculino B1:B2 B3 B4 B5 BB |FB1 B2 B3 B4 BS B6|B1  B2iBS FB4!B5 B6|B1 B2iB3 B4 65 BR
cC-1 30 616 6.6 6 6|66 6.6 6 6|6 666 66|66 6666
cCc2 63 616 6 6 6 6|66 6:6 6666666 6|6 66666
TBT 86 66 6 6 66 |6:6 6:6 6:i6|6:6:6:6:6:6[6:6:6:6:6:6
CcC3 294 6,6 6.6 6 6|66 6:6 6 :6|6:6i6: 666|666 6
cC4 295 6 :6:6:6 6:6|6:6 6:i6 6:6[6:6:6:6:6:6|6:6:6:6
07-1029 08-1105 296 616 6.6 6 6|66 6:6 6 6|6 66 6 6 6|6 6:i6!6
07-1029 10-1019 297 66 6.6 6 6|66 66 6i6|6: 66 6! 6i6|6:6:i6: 6
07-1029 11-1051 298 6:6 66 6:6|6:6 6:6 6:6[6:6:6:6:6:6|6:6:6:6:6:6
08-1048 07-1029 299 616 6.6 6 6|66 6.6 6i6|6 6:6 6 66|66 6
08-1048 08-1105 300 6:6 6 6 6:66:6 6:6 6:6 66
08-1048 10-1019 301 66 6 6 66 |6:6 6:6 6:i6|6:6:6:6:6:6[6:6:6:6:6:6
08-1048 11-1027 302 616 6 6 66616 6:6 6i6|6i6i6
08-1048 11-1051 303 6:6:6:6 6:6|6:6 6:6 6:i6[/6:6:6:6:6:6|[6:6:6:6:6:6
10-1019 08-1105 304 66 6.6 6 6|66 6:6 6:6|6: 66 6 6i6|6 666
10-1030 081097 305 66 6.6 6 6|66 66 6 666 66 6[6i6
10-1030 11-1066 306 6 :6 6 :6 6:6(6:6 6:6 6:6[6:6:6:6:6:6]|6
11-1021 11-1031 307 616 6.6 66|66 6.6 6i6|6 666 66|66 66 6
11-1027 07-1029 308 6:6 6 6 6:66:6 6:6 6:6 6 6
11-1027 08-1105 309 6.6 6 66 6|6 6 6666|6616 6:6:6|6 616 666
11-1027 10-1019 310 616 6.6 66 |6i6 6:6 666666 6i6|6 66666
11-1027 11-1051 311 6 :6 6:6 6:6|6:6 6:i6 6:6|[6:6:6:6:6:6|6:6:6:6
11-1031 08-1097 312 66 6.6 6 6|66 6:6 6:6|6:6i6:6 6 6|6 66 666
11-1050 11-1021 313 616 6.6 6i6|6i6 66 6i6|6i6i6: 6! 6i6|6:6:!6:6
11-1050 11-1031 314 6:6 6 6 6:66:6 6:6 6:6 6
11-1051 081105 315 616 6.6 6 6|66 6.6 6 6|6:6i6 6:6:6|6:6i6! 6
11-1051 101019 316 6 :6:6:6 6:6|6:6 6:6 6:6([6:6:6:6:6:6|6:6:6:6
11-1066 08-1097 317 616 66 66|66 66 6:6|6: 666 66|66 6!6
11-1066 11-1021 318 616 6.6 66|66 6:6 666666 6i6|6: 666
11-1066 11-1031 319 6:6 6 6 66|66 6:i6 6:6 66
11-1066 11-1050 320 66 6.6 6:6|6:6 6 6 66|66 6 6 6 6|66 6
10-1030 11-1021 325 6 :6 6:6 66 6 :6:6:6:6:6 6:6:6
10-1030 11-1031 326 66 66 66 666
10-1030 11-1050 327 66 66 66 6166 6 6 6|6i6i6
11-1021 08-1097 328 66 66 66 6 :6:6:6 6|6 :6:6:6
11-1050 08-1097 329 616 616 616 61 6:6 6 6 6|6i6i6i6 6
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O preparo do solo foi realizado com subsolagem, seguido do controle pré-emergente
de ervas daninhas. As mudas produzidas em tubetes foram plantadas em junho de
1986, seis meses apds a semeadura no viveiro. Na&o foi efetuada adubagédo no
plantio. As progénies foram distribuidas de acordo com o mapa de delineamento em
blocos casualizados, no espagcamento de 2,5m x 2,5m, com bordadura dupla ao

redor da area experimental.

3.2 MENSURAGOES E AVALIAGOES DENDROMETRICAS

Todos os individuos foram avaliados, anualmente, até a idade de 17 anos
(Quadro 3.3). Mensuracbes de DAP nao foram efetuadas nas idades 1 e 2. Nas
idades 5 e 6, foi mensurado somente o DAP.

As variaveis mensuradas foram altura total da arvore (ALT) e didametro a altura
do peito (DAP) a 1,30 m. Essa altura corresponde a altura de a 4,5 pés,
normalmente empregada nos Estados Unidos. A altura total da &arvore foi
mensurada com um hipsémetro Suunto™ e o DAP com uma fita diamétrica. As
avaliagbes de caracteristicas qualitativas como retiddo do fuste (RET), copa
quebrada (COQ), bifurcagao do fuste (BIF) e rabo-de-raposa ou “foxtail” (FOX) foram
baseadas na presenca ou ndo das mesmas. Para retiddo do fuste, cada arvore
avaliada recebeu nota “1” (sim) para fuste reto ou “0” (ndo) quando apresentasse
qualquer sinuosidade no fuste. Para avaliacdo de rabo-de-raposa, a nota “1” se
referiu a arvores com presencga de internédios com comprimento maiores que 2 m e
“0” para intermédios inferiores a 2 m. As avaliacdes de copa quebrada e bifurcagao

se basearam na presencga (nota “1”), ou auséncia dessas caracteristicas (nota “0”).
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QUADRO 3.3 - LISTAGEM DAS VARIAVEIS AVALIADAS ANUALMENTE ATE 17
ANOS DE IDADE NOS QUATRO TESTES GENETICOS DE Pinus
taeda DOS DIALELOS 1 E 2 DE 2* GERAGAO.

Local |Caract.

Idade e Ano de Medigao

7

8

9

10

1

13

14

15

16

17

1987

1988

1989

1990

1991

1992

1993

1994

1995

1996

1997

1999

2000

2001

2002

2003

ALT

X

X

X

X

>

DAP

X

X

X

X

BIF

coa

FOX

Local1

RET

Bishop (R8)

DEN

DSC

ESC

ALT

DAP

BIF

coa

FOX

RET

DEN

Local 2
Banco de Areia (R13)

DSC

ESC

ALT

DAP

BIF

coa

FOX

Local 3

RET

DEN

DSC

S&0 Jodo do Triunfo (RE0)

ESC

ALT

DAP

BIF

coa

Local 4

FOX

Paul (R4)

RET

DEN

DSC

ESC
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3.3 DETERMINAGAO DA DENSIDADE BASICA DA MADEIRA E DO TEOR DE

CAscA

3.3.1 Coleta de Amostras e Determinacao da Densidade Basica da Bagueta

As densidades foram determinadas em amostras de madeira na forma de

baguetas retiradas dos troncos a 1,37 cm de altura aos 16 anos. Altura do peito &

indicada por varios autores como a melhor localizagdo da amostragem para a
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predicdo da densidade basica média da arvore (GWAZE et al., 2001; ZOBEL e
BUIJTENEN, 1989). Essas amostras foram retiradas com um trado de incremento
perfurando até a inclusdo da medula da arvore na bagueta. As mesmas baguetas
extraidas para a determinacdo de densidade basica (DEN) foram utilizadas para a
determinacgao da espessura da casca (ESC) e diametro sem casca a altura do peito
(DSC).

Apés a retirada das amostras de madeira, as baguetas foram umedecidas e
mantidas em sacos plasticos até o inicio das mensurag¢des em laboratério. Apds a
medi¢cdo da bagueta com e sem casca, foram cortados segmentos no 4°, 8° e 12°
anel e seus comprimentos foram medidos. Os volumes desses segmentos foram
determinados pelo método de pesagem ou deslocamento de agua em balanga
analitica, seguindo-se a metodologia descrita por VITAL (1984). Para se determinar
0 peso seco, 0os segmentos das baguetas foram colocados em estufa a temperatura
de 103 + 2°C. Apds atingirem peso constante, foram pesados em balanga analitica.
A densidade basica de cada segmento de bagueta foi calculada utilizando-se a
relagao:
p,=Ms/Vu

onde: p, € adensidade basica ou massa especifica basica em g.cm'3;

Ms é a massa da bagueta seca em estufa a 103 + 2°C em g;
Vu é o volume da bagueta saturada em cm?.

Com o uso da formula para p,, foram obtidas as seguintes variaveis:

a) Densidade basica do segmento de bagueta da medula ao 4° anel na altura do
peito (DSB04 ou DAB04 ou DAS04) em g.cm™.

b) Densidade basica do segmento de bagueta do 4° ao 8° anel na altura do peito
(DSB08) em g.cm™;

c) Densidade basica do segmento de bagueta do 8° ao 12° anel na altura do peito
(DSB12)em g.cm™;

d) Densidade basica da bagueta apds o 12° anel na altura do peito (DSB16) em
g.cm™.
Com a média ponderada da densidade basica de cada segmento de bagueta em

relagdo ao seu comprimento, obteve-se:
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a) Densidade basica ponderada pelo comprimento de cada segmento de bagueta
da medula até o 8° anel (DAB08) em g.cm™;

b) Densidade basica ponderada pelo comprimento de cada segmento de bagueta
da medula até o 12° anel (DAB12) em g.cm™;

c) Densidade basica total da bagueta ponderada pelo comprimento de cada

segmento de bagueta (DENSB) em g.cm™.

3.3.2 Determinacdo da Densidade Basica da Secao Cilindrica ou Radial na
Altura do Peito

Um conjunto de mensuragbes realizadas nas baguetas foi empregado na
determinacao da densidade basica da secao cilindrica ou radial da arvore na altura
do peito. Para isso, a média das densidades basicas de cada segmento de bagueta
foram ponderadas pela area de cada secdo transversal correspondente. Essas
areas foram determinadas a partir dos comprimentos de baguetas da medula ao 4°
anel (CBy), 8° anel (CBs), 12° anel (CB13), e Total (CBrotal):

a) Area da medula ao 4° anel (ASq.4): (r CB4)

b) Area do 4° anel ao 8° anel (AS4s):  (m CBg?) - (m CB4?)

c) Area do 8°anel ao 12° anel (ASs.12): (1 CB12?) - (t CBg?) - (1 CB4?)

d) Area a partir do 12° anel (AS:12): (n CBrota®) - (1 CB12?) - (1 CBg?) - (1 CB4?)
Assim, foram obtidas as seguintes densidades ponderadas:

a) Densidade basica ponderada pela area de cada segmento de bagueta da
medula até o 8° anel (DAS08) em g.cm™:
DAS08 = DSB4 . ASyp.4 + DSB8 . AS4s

ASg4+ ASss

b) Densidade basica ponderada pela area de cada segmento de bagueta da

medula até o 12° anel (DAS12) em g.cm™:
DAS12 =DSB4 . ASp4+ DSB8 . AS4s+ DSB12 . ASg 12
ASqg4+ ASsg + ASs.12
c) Densidade basica total da seg¢do ponderada pela area de cada segmento de
bagueta (DENSS) em g.cm™:
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DENSS = DSB4 . ASyp4+ DSB8 . AS4.s+ DSB12 . ASg.12+ DSB16 . AS>12
ASg.4 + AS4.g + ASg.12 + ASs12

3.3.3 Determinacgao do Conteudo de Casca

Além das mensuragcbes de densidade basica, as seguintes variaveis foram
avaliadas com as mesmas amostras de baguetas:
a) Espessura da casca na altura do peito (CES) em (cm)
b) Proporcao da espessura de casca na altura do peito (CPE), a qual foi obtida por:
CPE = CES / DAP
c) Diametro (cm) sem casca na altura do peito (DAPS), a qual foi obtida por:
DAPS = DAP - CES
d) Area da secdo (cm?) na altura do peito (AAP), a qual foi obtida por:
AAP = DAP? / 400
e) Area da secdo (cm?) sem casca na altura do peito (AAPS), a qual foi obtida por:
AAPS
f) Area (cm?) da casca na altura do peito (CAR), a qual foi obtida por:
CAR = AAP — AAPS
g) Proporgao da area de casca na altura do peito (CPA), a qual foi obtida por:
CPA = CAR / AAP

3.4 DETERMINAGAO DE EQUAGOES PARA ESTIMATIVA DE CARACTERISTICAS
DE CRESCIMENTO, DENSIDADE BASICA E TEOR DE CASCA

3.41 Amostragem e Obtengio de Dados Basicos da Cubagem de Arvores

Este estudo foi realizado com dados de povoamentos com 7 a 18 anos de
idade. Esses plantios foram estabelecidos no espagcamento 2,5 m x 2,5 m com
sementes de pomar. Foram abatidas 360 arvores-amostra em diversos talhdes,
localizados em diversas areas nos estados do Parana e Santa Catarina. Para a
localizacdo das arvores-amostra no campo, contou-se com a selegcao de talhdes

através do sistema de informagdes geograficas e cadastro de areas, com o emprego
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de dupla aleatorizagcdo na selegao das areas. Primeiramente, sorteou-se um ponto
correspondente a abscissa, seguido pelo sorteio de um ponto na ordenada. O
encontro dos pontos sorteados foi tomado como centro da area da amostra, onde
foram abatidas as arvores para cubagem e coleta de dados. A area de cada parcela
foi de 25 m por 20 m, correspondendo a 500 m? de area de amostragem. No interior
das parcelas, as arvores foram selecionadas pela distribuicdo de classes de
diametro, em intervalos de 2 cm a partir do DAP minimo de 5 cm. Durante a escolha
das arvores-amostra, foram descartadas as portadoras de defeitos como bifurcacéo,
presenca de nos e deformagdes na altura do peito, ou qualquer outra condigdo que
pudesse dificultar a determinacdo de suas alturas totais. Seguindo as
recomendagdes descritas por SCHNEIDER (1978), as variaveis dependentes foram
obtidas aleatoriamente e as variaveis independentes foram obtidas sistematicamente
dentro de cada classe diamétrica. Esse procedimento permitiu obter uma melhor
estimativa dos parametros da regressao.

As arvores foram abatidas e cubadas pela formula de Smalian (ANDRADE,
1999) com e sem casca, até chegar ao diametro com casca igual a 7 cm (limite
comercial de madeira para celulose). O didmetro sem casca foi medido apds a
retirada de um pequeno “anel” de casca.

O volume total das sec¢des foi estimado com a expressao:
V=(S1+S2)/2.Li+(S2+S3)/2.La+...+(Sy.Ly).1/n
onde: V é o volume total das sec¢des;

S é a area transversal da sec¢ao;
L € o comprimento das sec¢oes;
n € o ultimo valor da area transversal e comprimento medido.

Imediatamente apdés a cubagem de cada arvore, realizou-se a pesagem das
toras com uma balanga com precisao de 0,1 kg. Em seguida, foram coletados seis
discos com aproximadamente 3 cm de espessura: na base, na altura do peito e a
25%, 50%, 75% e 100% da altura comercial, com didmetro minimo de 7 cm. Esses
discos foram utilizados na determinagcdo da densidade basica da madeira pelo
método de imersdao em agua, segundo o procedimento descrito por VITAL (1984).
Os mesmos discos foram utilizados para a determinacdo do peso verde da casca.
Os discos de madeira de cada arvore foram identificados e acondicionados em

sacos plasticos para prevenir a perda da umidade inicial. As amostras foram
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armazenadas em camara fria até o inicio das analises. Uma fracdo de cada disco,
na forma de cunha com aproximadamente 60°, com corte no sentido radial passando
na medula, foi retirada para analise. Os volumes das cunhas de madeira foram
determinados pelo método de imersdo com uma balanga com precisédo de 0,01 g.
Em seguida, estas foram secas em estufa a 103 + 2°C, até que atingissem peso
constante para a medicdo do peso seco.

A densidade basica média da arvore foi estimada considerando-se o volume da
secgcdo compreendido entre discos sucessivos como fator de ponderagdo. O peso
seco total da madeira do fuste foi obtido multiplicando-se o volume sem casca de
cada secado da arvore por sua densidade basica média, seguindo o método de
Smalian (ANDRADE, 1999).

3.4.2 Equagoes de Crescimento para Volume, Peso Verde e Peso Seco

O modelo de PIENAAR et al. (1988) foi empregado para a obtengédo das
equacgdes para volume, peso verde e peso seco individual de arvores. Para a
determinagcdo do volume comercial com casca (VOLCG), volume comercial sem
casca (VOLSG) e peso verde comercial com casca (PVCG), utilizou-se a seguinte

equacao:
B,
Y =B,-DAP® . ALT": — 33[(‘1—} -(ALT -1 ,37)} Equagéo 1

onde: Y se refere as variaveis VOLCG ou VOLSG ou PVCG total;
DAP e ALT, conforme definidos anteriormente para medigdes dendrométricas;
d € o didmetro minimo superior ou comercial,
Bo, B1, B2, B3 € Pa sao parametros da equagao determinados para as variaveis
VOLCG ou VOLSG ou PVCG.
O ultimo termo do modelo corresponde a da altura total do fuste menos 1,37 m.
Essa subtracao se refere ao DAP medido a 1,37 m acima do nivel do solo.
A equacao empregada para estimar o peso seco comercial sem casca (PSSG)

com qualquer diametro foi:

Bs
PSSG =B,-DAP" - ALT"2 .exp'®'— B{[DETJ (ALT -1 ,37)} Equagéo 2



73

onde: | é a idade da arvore em anos;

DAP, ALT e d, conforme definidos anteriormente;

Bo, B1, B2, B3, Pa, Ps € Ps S@0 0s parametros estimados da equagao para PSSG;

exp é a base do logaritmo neperiano (2,718281828).
Os critérios utilizados na definicdo desse modelo e nos parametros estimados
dessas equacodes foram: a) distribuicao uniforme dos valores residuais; b) coeficiente
de determinacdo (R?); c¢) erro padrdo da estimativa (Sy.x). O coeficiente de
determinagdo R? ndo foi usado para comparagdo dos modelos de diferentes
naturezas. Para isso utilizou-se o erro padréo da estimativa (Sy.x) em porcentagem,

seguindo-se a recomendacgado de FRAYER (1971).

3.4.3 Determinacao do Peso Verde de Toras Comerciais

O peso verde comercial de toras foi determinado usando-se uma fung¢ao de forma
derivada das equagdes de volume ou dos pesos verdes com e sem casca. Utilizando-
se 0 modelo de PIENAAR et al. (1988), obteve-se uma fungao de afilamento ou
“Tapper” implicita pelo compartiihamento do parametro 4. Neste estudo, as
equagdes foram empregadas somente para a determinagao do peso verde com casca
(PVCG). Essa escolha se baseou no fato de que essa variavel € uma das principais
formas de quantificacdo de madeira na comercializagdo de toras. Portanto, o calculo
de valores econdmicos incluindo remuneragao por toras inteiras por classe de diametro
foi obtido com valores de PVCG para as toras inteiras de cada arvore. As equacgdes de
afilamento desenvolvidas por Clutter, na década de 80 (PIENAAR et al., 1988),

empregadas nesse estudo, foram:

1
d - DAP { ALT - h }[B]
ALT - 1.37
d 7
h = ALT - {(ALT - 1.37)-(—] }
DAP

Onde: h se refere a altura desejada ao longo do fuste da arvore;

d, DAP, ALT e B4, conforme descritas anteriormente.
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O procedimento para o calculo do peso verde de toras comerciais, utilizando
essas equacgdes, se baseou em uma sequéncia especifica de calculos. Primeiramente,
determinou-se a altura (h) do didmetro minimo desejado da tora (d) pela equagéao
acima. Trés classes de didmetro comercial foram utilizadas, de forma
sequencial,nesse estudo: 30 cm, 25 cm e 20 cm para ultima tora. O restante do
volume da arvore foi considerado como material para celulose ou energia. Em
seguida, a altura (h) referente a primeira tora (30 cm) foi dividida pelo comprimento
comercial de cada tora que, neste estudo, foi de 2,5 m. O numero de toras inteiras até
o primeiro didametro minimo foi multiplicado pelo seu comprimento. Com o valor de h
para toras inteiras, obteve-se, com a equacado de PIENAAR et al. (1988), o valor do
didmetro superior da tora (d), referente ao comprimento das toras inteiras. Com os
valores de h e d referentes as toras inteiras ou comerciaveis, obteve-se o peso verde
comercial do segmento da arvore, usando-se a equagdo ajustada para PVCG,
conforme descrita por ANDRADE (1999). Os pesos verdes das toras referentes as
demais classes de diametro foram obtidos da mesma forma, subtraindo-se o peso

verde das toras das classes de maior didmetro.
3.4.4 Estimativa da Densidade Basica Média da Arvore e Teor de Casca

A densidade basica média da arvore (DENSA), em g.cm™, foi estimada em
funcdo da densidade basica da secg¢ao na altura do peito (DENSS), através da
equacao de regressao obtida com os dados de cubagem segundo o procedimento
descrito em no tépico 3.4.1. Essa equacao foi determinada com valores reais de
densidades basicas de arvores na altura do peito e densidade basica média das
arvores cubadas. O calculo da densidade basica média da arvore se baseou na
ponderacao da densidade basica de cada sec¢ao, cubada em relagdo ao volume ao
longo do fuste, onde a média das areas transversais de cada secg¢éao foi multiplicada
pela sua altura ou comprimento do fuste. Cada volume relativo foi multiplicado pela
média da densidade basica dessas se¢des. Com esses valores, a férmula para
DENSA foi obtida por uma equacao linear simples (Y=B¢X+pB1), resultante dos
valores da densidade média das arvores cubadas e suas densidades basicas a

altura do peito.
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Na determinagdo da equagao para a estimativa do volume estimado de casca
da arvore (CVOLE), expresso em m®, foram empregados também os mesmos dados
de cubagem. Contudo, diversas variaveis de crescimento e variaveis combinadas ou
transformadas de mensuragao de casca, foram avaliadas em relagéo ao volume real
de casca, das arvores cubadas, para a obtencdo da equacdo que melhor
expressasse essa caracteristica.

Todas as equagdes de regressao geradas e avaliadas na estimativa da DENSA
e do CVOLE foram obtidas com o uso do programa MINITAB (Minitab Inc.). As
precisdes dessas estimativas foram avaliadas com base na distribuicdo dos valores

residuais, coeficiente de determinacdo (R?) e erro padrao da estimativa (Sy.x).
3.5 DETERMINACAO DOS VALORES COMERCIAIS DAS ARVORES

Além das analises genéticas das variaveis de crescimento, da qualidade da
madeira e das caracteristicas auxiliares (forma, copa quebrada, etc.), analises dos
valores comerciais, com base em multiplos produtos da madeira, foram, também,
abordadas nesse estudo. Os valores dos produtos para a industria madeireira e de
celulose foram estimados com base no: a) peso verde comercial com casca da
arvore (PVCG); b) peso verde comercial com casca e prémio para incremento da
densidade basica; c) peso verde comercial com casca e prémio para menor volume
de casca; d) peso verde comercial com casca e prémio para densidade basica e
volume de casca. Trés classes de valor foram empregadas no calculo dos valores
comerciais, sendo as partes de maior didametro da arvore comercializada como toras
para desdobro. Para a 12 classe, compondo toras com diametro minimo de 30 cm, o
valor de venda da tonelada de madeira verde com casca foi de R$ 90,00. Para a 22
classe, com diametro minimo maior que 25 cm, excluindo o volume de toras da 12
classe, o valor foi de R$ 70,00/t. A 32 classe de toras, com didmetro maior que 20
cm, cujo volume ndo inclui o das classes anteriores, foi de R$ 60,00/t. O restante do
volume do fuste foi destinado a industria de celulose, obtendo-se R$ 40,00/t. Assim,
o valor econémico da arvore foi calculado com base no peso verde (tonelada) de
cada porcao e seus respectivos pregos.

O valor financeiro da tora com base no peso verde comercial com casca (VF)

foi calculado para o peso de toras inteiras para cada classe, com o0s seus
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respectivos precos. No caso do valor financeiro da tora com base no peso verde
comercial com casca e prémio para densidade basica (VFD), primeiramente,
obtiveram-se os mesmos valores para cada classe. Em seguida, adicionou-se ou se
subtraiu um valor prémio da arvore com base na densidade basica relativa da
madeira. Para densidades maiores ou menores que um desvio padrdo (dp) da
média de DENSA das arvores no teste, considerou-se a porcentagem do desvio da
média no prego da madeira. Para se determinar o valor financeiro da tora com base
no peso verde comercial com casca e prémios para volume de casca (VFC), utilizou-
se 0 mesmo principio. O prémio consistiu na reducdo do volume de casca da
arvore. Para volumes de casca maior ou menor que 1 dp da média dos CVOLE,
dividiu-se a porcentagem de ajuste do preco da madeira (diferenga da média em
relacdo a média = 1 dp) por um fator de corregéo 2. Esse fator € a relagao do peso
da casca para o seu volume aos 14 e 16 anos, que correspondem a 16% e 8%
respectivamente. Outra caracteristica financeira avaliada foi o valor financeiro da
tora com base no peso verde comercial com casca e por prémios para densidade
basica e volume de casca (VFDC). Essa variavel foi obtida com a combinagao dos
prémios para densidade basica e volume de casca no preco da tonelada da madeira

por classes.

3.6 ANALISE GENETICA DE CRUzZAMENTOS DIALELICOS PELO BLUP
INDIVIDUAL

Delineamentos dialélicos apresentam dois niveis do mesmo efeito principal
para cada observagao e sua complexidade de analise aumenta com a ocorréncia de
parcelas e cruzamentos perdidos (DEAN E CORRELL, 1988; HUBER, 1992). Neste
estudo, analises combinadas para o efeito do dialelo e interacdes entre locais foram
inclusas na analise de modelos mistos. Apesar da existéncia de alguns programas
para analise de testes de dialelos utilizando modelos mistos, varias limitagdes ainda
existem quanto a sua aplicagdo. Uma delas é a ndo obtengéo de valores genéticos
individuais e analises conjuntas. Além do emprego de modelos mistos para a
andlise dos testes genéticos de cruzamentos dialélicos desconectados, esse
trabalho utilizou procedimentos de programacgdo em SAS e modelos do programa
Selegen REML/BLUP.
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3.6.1 BLUP para Predicao de Efeitos Aditivos e de Dominéancia

Para a analise dos testes de cruzamentos dialélicos, adotou-se o modelo
linear misto (modelo aditivo univariado), empregando-se o procedimento de melhor
preditor linear n&o viciado (Best Linear Unbiased Prediction ou BLUP) para predi¢cao
dos efeitos aditivos e de dominancia (RESENDE e FERNANDES, 1999). Todos os
efeitos, com exceg¢do da média geral do teste e do bloco, foram considerados efeitos
aleatdrios e independentemente distribuidos. O modelo linear misto para analise
genotipica univariada, de experimentos de cruzamentos dialélicos em delineamentos
em blocos casualizados (DBC), foi expresso como:

Y=XB+Za+Zd+Wc +e
Onde: Y é o vetor de dados das observacoes;

X, Z e W sao as matrizes de incidéncia para 3, a/d e c respectivamente com

delineamento conhecido;

B € o vetor desconhecido para os efeitos fixos da média geral e de blocos;

a € o vetor desconhecido para os efeitos genéticos aditivos dos individuos

(efeitos aleatérios), incluindo efeitos CGC e CEC;

d é o vetor desconhecido para os efeitos aleatérios de dominancia

c é o vetor desconhecido para os efeitos aleatérios de parcelas;

e € o vetor ndo observado para o efeito aleatério de erros.

Com base nesse modelo, o BLUP utilizou um sistema de equacdes onde a
matriz A se refere a matriz de parentesco e a D, a matriz de correlagao genética de

dominancia entre individuos, obtendo-se:

B X' X X'Z X'Z XwW ' [Xy
a _ ZX  ZZ+Aa YAV ZW Z'y
d Z'X ZZ Z2Z+D "o ZW Z'y
¢ W' X W' Z W' Z W'W +las | W'Y
onde:

o2 1-hj-c®. 52 1-hi-c¢®. &2 1-hj-c?
=== =5 ="5, W= ="

Oa ha Od hg—ha Gp C

Esse sistema prediz, isoladamente, os efeitos aditivos (8) e de dominancia (d).
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Os valores genotipicos dados por g=a +d, foram preditos diretamente pelas

equacoes de modelo misto:

B X' X X'Z XWXy

gl= |zX 72z2+6's, ZW Z'y

¢ W' X W'z W' W +las W'y
em que:

G = Acy? + Dog?

3.6.2 REML para Estimativas dos Componentes de Varidncia Genéticas e
Herdabilidades

As maximas verossimilhancas restritas (Restricted Maximum Likelihood ou

REML) foram estimadas a partir de um valor inicial de 6% e % onde, pela equagdes

do modelo misto se estimou be 4. Esses foram utilizados para obtencdo de novas
estimativas o2 e o%, €, de forma repetitiva, continuou-se com esse procedimento até
a convergéncia para valores estaveis. Os estimadores interativos por REML via
algoritmo EM foram:
a) Variancia residual estimada:
2=(y'y-b'Xy-a'zZy-d'Z'y—&W'y]/[N-r(x)]
b) Variancia genética aditiva estimada
&2 =[a'A"a+s&%tr(AT'C*)]/q
c) Variancia genética dominancia estimada:
&2 =[d'D'd+&2tr(D'C®))/q
d) Variancia entre parcelas estimada:
62 =(C'c+sSitr C*)/s
Onde: A é a matriz de parentesco genético aditivo;
tr € o operador trago matricial, dado pela soma dos elementos da diagonal da
matriz;
N, g e s representam o numero total de dados, o numero de individuos e o

numero de parcelas, respectivamente;

r(x) € o posto ou numero de colunas linearmente independentes da matriz X;
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C é a matriz dos coeficientes das equagdes do modelo misto.
Dessa forma, a partir das estimativas de o%, 6%, 6% e 6%, obteve-se o restante dos
parametros genéticos pelas seguintes equivaléncias: 6%, = 46°3 = h,°6,%; 6°4 = 467 =
(h%3h%)o?y; 6% = (1 — 6°g— c?)o’y. Resultando em:
e) Variancia fenotipica

2 2

o’y = 262, +624 +02p +6%

f) Correlacao entre os individuos na parcela, devido ao ambiente comum da parcela

h) Herdabilidade individual no sentido amplo

2 2
2_Ga+0d
hg_ 2

Gy

3.6.3 Modelo Estatistico para Analise por Local

O modelo estatistico para avaliagdo de delineamentos em blocos casualizados
de progénies de irmaos-completos obtidas mediante cruzamentos dialélicos é
descrito com:
Yijk = M + a; + a; + b + djj + Cjjk + €jju
Onde: Yijkm € a observagéo / do bloco k para o cruzamento ij;
U é o efeito fixo da média geral, onde E(p) = p e E(u?) = p?;
aj ou a; é o efeito aleatério para a progénie da interagéo para Capacidade
Geral de Combinacado (CGC) dos genitores i e j (i#), sendo i,j=1 a 8. Com
distribuicdo ~ NID(0, ¢°);
bk é o efeito fixo do bloco k, sendo k=1 a 6 onde E(by) = bk e E(bk?) = Vy;
dj € o efeito aleatério para a progénie da interagdo para Capacidade
Especifica de Combinagédo (CEC) ou cruzamentos entre os genitores i e j (i=).
Com distribuicdo ~ NID(0, ¢%);
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cijk € o efeito aleatério da parcela no cruzamento j no bloco k. Com
distribuigdo ~ NID(0,6,°).
ejk € o efeito aleatorio do individuo / dentro da parcela jjk, referente ao erro

dentro da parcela. Com distribuicdo ~ NID(0,6.2).
3.6.4 Modelo Estatistico para Analise Conjunta de Varios Locais

O modelo linear misto utilizado para andlise estatistica de medigdes individuais
de arvores geradas em cruzamentos dialélicos em testes em blocos casualizados
em varios locais foi:

Yijim = p + ti + bjg) + ai + ay + dig + taic + tay + tdia + €jjium

Onde: Yjjum € a observagédo m do bloco j entre o teste i para o cruzamento ki,
u é o efeito fixo da média geral, onde E(n) = p e E(u?) = p%;
t; é o efeito fixo para o teste i, sendo i=1 a 4 onde E(ti) = ti e E(ti%) = V;;
bj;) € o efeito fixo do bloco j dentro do teste i, sendo j=1 a 6 onde E(bjs) = bji e
E(bj°) = Vb
ax ou a, é o efeito aleatorio da progénie da interagdo para Capacidade Geral
de Combinagdo (CGC) dos genitores k e | (k=#), sendo k,/=1 a 8. Com
distribuigdo ~ NID(0, ¢°);
du é o efeito aleatério da progénie da interagdo para Capacidade Especifica
de Combinagdo (CEC) ou cruzamentos entre os genitores k e | (k=f). Com
distribuicdo ~ NID(0, 6%);
tai ou ta; € o efeito aleatdrio da progénie do teste i pela interagcdo CGC dos
genitores k e I. Com distribuicdo ~ NID(O, ozgt);
tdiw € o efeito aleatdorio da progénie do teste /i ou cruzamento entre os
genitores k e . Com distribuicdo ~NID(0, 6°);
ejjkm € 0 efeito aleatorio do individuo m dentro da parcela ijkl, referente ao erro

dentro da parcela. Com distribuicdo ~ NID(0, c%).
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3.6.5 Analise de Testes de Progénie de Cruzamentos Dialélicos Utilizando o
Programa Selegen REML/BLUP

As analises genéticas desenvolvidas com o programa Selegen REML/BLUP
(RESENDE, 1999) se basearam na metodologia dos modelos mistos (MM),
estimando-se as varidncias com o algoritmo EM pelo procedimento REML. O
modelo utilizado incorporou a analise de cruzamentos dialélicos pela metodologia
BLUP e REML (Modelo 33). Com esse modelo, valores genéticos individuais e de
genitores foram preditos pelo método BLUP, apds a estimativa dos componentes de
variancia e parametros genéticos pelo método REML.

Este programa, através de seus algoritmos que maximizam a eficiéncia do
processo seletivo em fungdo de diferentes modelos experimentais, disponibilizou
valores genéticos e genotipicos preditos, acuracia seletiva, ganho genético, tamanho
efetivo populacional, variancia de ganhos genéticos e outras informacgdes essenciais
na selecdo genética. As selegbes utilizando o Selegen REML/BLUP foram
realizadas com base em valores genéticos preditos para propagacédo sexuada e
valores genotipicos preditos para propagacgao clonal ou sele¢cdo de cruzamentos
controlados.

Foram estimados os parédmetros genéticos e geradas predi¢gdes de valores
genéticos e genotipicos pelos métodos de melhor preditor linear ndo viciado (Best
Linear Unbiased Prediction ou BLUP) e o de maxima verossimilhanga restrita
(Restricted Maximum Likelihood ou REML). Como a metodologia de analise BLUP
exige estimativas dos parametros genéticos a priori, 0 programa Selegen
REML/BLUP possibilitou essas estimativas pelo procedimento REML. Essas
estimativas, foram obtidas a partir de valores iniciais aproximados de correlagéo
genética inter-classe, herdabilidade individual no sentido restrito, herdabilidade
individual no sentido amplo, repetibilidade individual e correlacdo devida ao
ambiente comum da parcela. Apds a estimativa dos parametros genéticos pelo
procedimento REML, o método BLUP gerou pesos especificos para cada individuo
com base no numero de blocos, numero de plantas por parcela e de plantas por
progénie, os quais foram usados na predigdo dos valores genotipicos e valores

genéticos. Os efeitos aditivos (a), de dominéancia (d), ambiental de parcela (c) e
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ambiental dentro de parcela (e), foram estimados a partir da decomposi¢cédo dos
valores fenotipicos (RESENDE, 2002).

A analise dos testes dialélicos desconectados com o modelo 33 do programa
Selegen REML/BLUP se baseou na metodologia de modelos mistos ao nivel
individual com o0 uso do modelo individual reduzido (MIR), inicialmente proposto por
QUAAS e POLLAK (1980). Nesse modelo foram construidas apenas equacgdes para
os genitores, sendo os individuos ndo genitores considerados desvios genético em
relacdo a média dos valores genéticos aditivos dos genitores (aq) incorporados ao
residuo (e). Este, incluiu os efeitos aleatérios da dominancia alélica, epistaticos e
ambiental. A predigdo de valores genéticos aditivos individuais foi decomposta em
dois componentes: a metade do valor genético aditivo da mée (a/2) e a metade do
valor genético aditivo do pai (a,/2). Nesse modelo, a matriz de incidéncia X
representou os efeitos fixos (b) e a matriz Z os valores genéticos aditivos individuais,
pela equacéo:

y = Xb + Z(ap/2 + an/2) + e(aq + €)
A resolugcao das equacgdes lineares por esse modelo computacional foi semelhante

ao do modelo individual (Ml).

3.6.6 Anadlise de Testes de Progénie de Cruzamentos Dialélicos em Varios
Locais Utilizando o Programa SAS MIXED/IML

Embora a versdo do programa Selegen REML/BLUP disponivel na época do
desenvolvimento deste estudo, permitir a execugéo plena das analises genéticas de
cruzamentos dialélicos, ndo existiam mddulos disponiveis para analises conjuntas
desses delineamentos em multiplos locais. Essa limitagdo foi superada com
metodologias computacionais alternativas utilizando-se o programa SAS. O
programa SAS contribuiu na flexibilizagdo e automagdo das analises de varios
modelos mistos, incluindo analises conjuntas de varios locais.

Baseado no procedimento desenvolvido por XIANG (2001), o programa
gerado incluiu a estrutura de analise de modelos mistos para obtencdo de
estimativas precisas dos componentes de varidncia e de todas as variaveis

aleatdrias do modelo. Incluiu também predigdes de CGC, CEC, predicao de valores
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genéticos individuais para progénies de irmaos-completos, assim como efeitos de
interacao genadtipo-ambiente.

Os procedimentos Proc MIXED e Proc IML do programa SAS (SAS Institute,
1997) foi utilizado para analises genéticas de cruzamentos dialélicos em varios
locais, incluindo estimativas de valores genéticos mediante selegcdo de familias,
individuos e cruzamentos na possivel presenca de interagdo genodtipo-ambiente
(GxA). O procedimento Proc MIXED foi utilizado para estimativa dos componentes
de variancia, obtendo-se BLUE de efeitos fixos e BLUP de efeitos genéticos
aleatdrios (CGC e CEC) simultaneamente, assim como empregando métodos de
ajuste de modelos, como o REML (LITTELL et al., 1996).

O procedimento SAS Proc MIXED/IML considerou a CGC e a CEC como
efeitos aleatorios e gerou as melhores predigdes lineares ndo viciadas com o uso da
metodologia BLUP (HUBER, 1992). Previamente ao uso do BLUP, empregou-se a
opcgao de analise “ODS Statement” (SAS versao 8) ou o “MAKE Statement” (SAS
versdo 6) no procedimento REML, para obter as estimativas de variancias dos
efeitos aleatorios e fixos dos dados desbalanceados.

Para as estimativas dos componentes de variancia por REML, estimaram-se os
erros padroes dessas estimativas usando o procedimento Proc MIXED, a partir da
matriz das informacdes estimadas. Na analise BLUP, as solugdes para os efeitos
genéticos foram chamadas de preditores, por predizer seus efeitos aleatérios na
expressdo do fendtipo. O calculo da equagao incluiu a inversa de uma matriz
simétrica de parentesco com informagdes sobre a relagao genética entre todos os
individuos da populagdo. No programa SAS, tanto os efeitos aleatérios quanto os
fixos foram especificados no “CLASS Statement” como nos procedimentos “Proc
GLM”. Os efeitos fixos foram inseridos no “MODEL Statement” e os efeitos
aleatodrios no “RANDOM Statement”.

O método de analise de testes dialélicos incluiu procedimentos para o calculo
do CGC como efeito principal. A coluna Z, correspondente aos efeitos de CGC, nao
pdde ser construida automaticamente pelos procedimentos padrdes no programa
SAS (GLM, VARCOMP, MIXED). Portanto, os efeitos de CGC para os genitores nao
foram classificados no “CLASS Statement”. Assim, variaveis falsas (Dummy)
tiveram que ser criadas para os efeitos CGC, além do uso do “RAMDOM Statement”

e “TYPE=TOEP(1)” para constricdo da mesma variancia para todas as variaveis. A
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construcao de variaveis falsas para CGC foi realizada com o procedimento SAS Proc
IML. Para a obtenc&o das estimativas dos componentes de variancia, utilizou-se o
procedimento SAS Proc MIXED. Os efeitos fixos CGC e efeitos genéticos aleatorios
CEC foram estimados através do método da melhor estimativa linear n&o-viciada
(BLUE) e do melhor preditor linear nao-viciado (BLUP), respectivamente. Valores
genéticos foram preditos através da derivagao das formulas da metodologia BLUP.
As solugdes BLUP para os genitores masculinos e femininos foram obtidas pelo
procedimento SAS Proc MIXED. Em seguida, calcularam-se os valores genéticos
individuais, utilizando-se o procedimento Proc IML.

O procedimento de analise com o programa SAS foi desenvolvido em varias
etapas de programagao. Primeiramente, utilizou-se o procedimento Proc IML para a
construcao de variaveis falsas e obtencao das estimativas. Nesse procedimento, as
variaveis “pai” e “mae” foram lidas na matriz PM para obtengao dos genitores P com
0 nome dos pais com os elementos da matriz. A matriz D de variaveis falsas foi
gerada com colunas correspondentes aos genitores, onde cada linha relativa aos
individuos foi construida com valores 1, correspondentes aos genitores da coluna
PM. A matriz resultante D foi, entdo, combinada aos dados originais. Em seguida, o
procedimento Proc MIXED foi utilizado para a estimativa dos componentes de
variancia. O LOCAL foi indicado como efeito fixo na opgcao “MODEL Statement” e as
variaveis “dummy” para os genitores e os outros efeitos aleatorios, inseridos na
opg¢ao multipla “RANDOM Statement”. A opgao “TYPE=TOEP(1)” foi usada para
forcar a mesma variancia para as variaveis falsas de P1-Px, como recomendado por
Gary Hodges (Comunicagéo Pessoal). A formula para predigdo de valores genéticos
individuais se baseou em uma derivagdo da metodologia BLUP desenvolvida por
XIANG (2001) e JOHNSON e KING (1998). Com os resultados obtidos pelo
procedimento Proc MIXED, os valores genéticos foram calculados pelo
procedimento Proc IML para cada arvore no teste.

Entre as varias vantagens da utilizagdo do procedimento SAS Proc MIXED, a
sua flexibilidade no emprego de alternativas de ajuste de modelos (LITTELL et al.,
1996) foi fundamental na analise do modelo misto adotado. Essa flexibilidade esta
relacionada com a alteragdo do ponto inicial de iteragdo, numero maximo de
iteracdes, entre outras. Devido ao uso desses estimadores como pontos iniciais de

iteracado e seus rigidos critérios de convergéncia, o procedimento SAS Proc MIXED
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gera estimativas precisas com qualquer nivel de desbalanceamento (LITTELL et al.,
1996).

Uma outra vantagem do programa SAS utilizando o procedimento Proc
MIXED foi a disponibilizacdo dos resultados obtidos para futuras manipulacdes e
célculos. Os efeitos fixos, por exemplo, puderam ser incluidos novamente nas
estimativas de CGC e CEC para calculo de ganhos genéticos. Uma vez estimado, o
efeito do dialelo foi, também, utilizado para ajustar as estimativas da CGC e CEC.

O procedimento SAS utilizado esta descrito passo a passo para analise de
testes de progénie de cruzamentos dialélicos desconectados em presenca de
desbalanceamento e em varios locais. O programa foi desenvolvido para analise
BLUP de dados de cruzamentos dialélicos com no maximo 99 individuos para uma
variavel em varios locais. A primeira parte do programa se refere ao acesso aos

dados, calculos gerais e organizagao dos dados:

3.6.6.1 Acesso aos Dados

Entre as varias formas de importagdo de arquivos para analise em SAS,
optou-se pela conveniéncia do uso de arquivos em Microsoft Excel. A importacéo
dos dados do Excel foi realizada com a seguinte rotina:

PROC IMPORT datafile="c:\localdoarquivo\nomedoarquivo.xIs’;

out=DADOS replace;

sheet="nomedaplanilha’;

Apoés a importagéo, o programa implementou a leitura dos dados. Como o conjunto
de dados SAS (SAS data set) DADOS ja deve estar presente no subdiretério PERM,
essa opgao cria uma copia do conjunto de dados no subdiretério temporario SAS
WORK e nomeia essa copia como DIALELO. Esse conjunto de dados deve conter
as seguintes variaveis: local, rep, mae, pai, VOL (e/ou outras caracteristicas).

LIBNAME PERM 'c:\localdosdadosSAS'; run;

data DIALELO; set perm.DADOS;
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3.6.6.2 Calculos e Organizagao dos Dados

As médias e as covariancias para as caracteristicas de analisadas, assim
como as variaveis Macro para as covariancias foram obtidas pela seguinte rotina:

PROC SORT data=DIALELO; by local rep;

PROC MEANS data=DIALELO; by local;

var VOL;

output out=perm. TESTMNS

mean= VOL,;

PROC MEANS data=DIALELO;

var VOL;

output out=perm.GRANDMNS

mean= VOL;

PROC MEANS noprint data=DIALELO; by local rep;

var &VOL;

output out=REPMNS

mean=&VOL std= sd&VOL;

data CV; set REPMNS;

cv&VOL = 100*sd&VOL/&VOL;

PROC MEANS data=CV;

var cv&VOL;

run;

data CV; set CV;

call symput('cv1’, cv&VOL);

PROC PRINT data=CV; run;

Apos essa etapa, implementou-se a padronizagdo das variaveis de
crescimento a serem analisadas. Essa padronizacdo ocorreu com base no desvio
padrao determinado pela média dos desvios padrbes dos dados fenotipicos para a
caracteristica. O valor para 'std=xx' € a média dos CVs obtidos pelo procedimento
descrito anteriormente.

PROC STANDARD data=DIALELO mean=100 std=&cv1 out=DIALELO; by

local rep; var VOL,
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Em seguida, o programa executou a combinacgao da lista dos genitores MAE e
PAIl em um unico conjunto de dados GENITORES:

PROC SORT data=DIALELO; by mae;

data MAES; set DIALELO; by mae;

if first. mae; genitor=mae; keep genitor;

PROC SORT data=DIALELO; by pai;

data PAIS; set DIALELO; by pai;

if first.pai; genitor=pai; keep genitor;

data GENITORES; set MAES PAIS;

PROC SORT; by genitor;

data GENITORES; set GENITORES; by genitor; if first.genitor;

PROC FREQ data=GENITORES;

tables genitor / all;

output out=NUMGEN n;

data NUMGEN; set NUMGEN,;

NUMGEN=" "

NUMGEN2="P'||n;

NUMGEN=compress(NUMGEN2,"");

call symput('numgen',NUMGEN);

3.6.6.3 Matriz de Genitores com Variaveis Falsas (Dummy)

Essa parte do programa contemplou o inicio da analise dos dialelos
propriamente dita. A programagao desenvolvida nessa etapa criou uma matriz com
variaveis falsas (Dummy). Essa matriz foi gerada para os genitores e combinada
com os dados originais, antes das estimativas dos componentes de variéncia para
os varios locais dos testes. Primeiramente, colunas foram criadas para os genitores
formando uma matriz de 0 e 1 para cada individuo:

PROC IML;

use GENITORES; read all var {genitor} into P;

ngenitores=nrow(P);

close GENITORES;

codes99="P1"'P99';
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codes=codes99[1:ngenitores];

codesxlocal99=' local*P1":' local*P99",

codesxlocal=codesxlocal99[1:ngenitores];

codesx = codesxlocal[1];

do i=2 to ngenitores;

codesx = concat(codesx,codesxlocal[i]);

end,;

print codesx;

print codes codesxlocal P;

use DIALELO;

read all var {mae pai} into FM;

n=nrow(FM);
Nessa rotina de programacéao, o n se refere ao numero de observagdes e FM é a
lista de combinacao de genitores.

Em seguida, o conjunto de dados DUMM para os efeitos aleatorios da matriz
IML D foram gerados e combinados com o conjunto de dados DIALELO:

create DUMM from D [colname=codes];

append from D [colname=codes];

create CODESX from CODESX;

append from CODESX;

quit;

data CODESX; set CODESX;

call symput(‘codesxlocal',col1);

data DIALELO;

merge DIALELO DUMM,;

run;

3.6.6.4 Estimativas dos Componentes de Variancia para os Varios Locais

Essa parte do programa desenvolvido em SAS contempla a definicdo do
modelo e a obtengdo dos componentes de varidncia para os genitores. Nesse
modelo, somente o local e as repeticbes (rep) foram considerados como efeitos

fixos. O P1-&ungem correspondeu aos 12 genitores nos dialelos e a opgéo
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TYPE=TOEP(1) foi utilizada na estimativa dos componentes de variancia para todos
0s genitores.

PROC MIXED data=DIALELO covtest noitprint; class mae pai rep local;

model &VOL=local rep(local) / outpm=pm&VOL,

random P1-&numgen/type=toep(1)solution;

random mae*pai;

Os componentes de variancia para o efeito da CGC ou genitores (efeitos aditivos)
por local foram obtidos por:

random &codesxlocal / type=toep(1);

random P1*local P2*local P3*local P4*local P5*local P6*local P7*local

P8*local P9*local P10*local P11*local P12*|local/type=toep(1);

Nesse caso a opgao type=toep(1) restringiu a mesma variancia para as variaveis
Dummy. Ja os componentes de variancia para o efeito CEC ou cruzamentos por
local foram obtidos por:

random mae*pai*local;

ODS output covparms=parms&var;

ODS output solutionR=BLUP&VOL;

run;

A opcdo ODS apresentou as estimativas dos componentes de variancia
(COVPARMS) dos quatro efeitos aleatérios mencionados (RANDOM), como um
conjunto de dados SAS para CGC e CEC.

Antes da obtencdo dos paradmetros genéticos pelo programa em SAS, foi
inserida uma série de rotinas que deve ser executada para a limpeza e organizagao
dos dados e resultados até aqui obtidos. Essas rotinas foram utilizadas para a
limpeza dos conjuntos de dados Parm para os varios locais e a combinagéo dos
conjuntos de dados de parametros (Parameter Datasets) de todas variaveis. Uma
lista para os Residuos, CGC, CGCxLocal, CEC, e CECxLocal também foram

geradas por essa rotina (programa SAS em Anexo).

3.6.6.5 Estimativa dos Parametros Genéticos

Essa parte do programa, desenvolvido em SAS, se referiu a obtengdo dos

parametros genéticos: variancia fenotipica (vFen), herdabilidade no sentido restrito
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(h2), efeito de dominancia (d2) e valores para CGC e CEC. Além desses
parametros genéticos normalmente obtidos, esse procedimento gerou, também,
estimativas do coeficiente de variagdo genética (gcv) pela divisdo do desvio padréo
aditivo pela média. Este indica quanto ganho é obtido por desvio padréo dos valores
genéticos aditivos. A correlagao genética para erro tipo B referente a CGC (rbg), foi
obtida para se avaliar a consisténcia dos efeitos CGC para os varios locais. A
correlagcdo genética para o erro tipo B referente a CEC (rbd), para avaliagdo da
consisténcia dos efeitos CEC também para os varios locais. Dessa forma:

data parms; merge CGC GxA CEC ExA Residual; by Caracter;

vFen = 2*vCGC + 2*vGxA + vCEC + VEXA + verr;

h2 = 4*vCGC/vFen;

d2 = 4*vCEC/vFen;

rbg = vCGC/(vCGC+vGxA);

rbd = vCEC/(vVCEC+VEXxA);

gev = sqri(4*vCGC);

proc print;

var Caracter h2 rbg d2 rbd gev;

run;

data cgc; set cgc&VOL,;

proc print;

data cec; set cec&VOL;

proc print;

run;

3.6.6.6 Obtencao dos Valores Genéticos Individuais

Os valores genéticos individuais foram obtidos, primeiramente, com a
combinagao dos valores de CGC, GxA, CEC e CECxAmbiente com o conjunto
completo de dados:

Para valores de CGC:

data gcamae&VOL,; set gca&VOL;

mae=genitor; gcamae&VOL=gca;

keep mae gcamae&VOL;
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data gcapai&VOL; set gca&VOL,;

pai=genitor; gcapai&VOL=gca;

keep pai gcapai&VOL;

data bv&VOL; set DIALELO;

proc sort data=bv&VOL; by mae;

proc sort data=gcamae&VOL; by mae;

data bv&VOL; merge bv&VOL (in=a) gcamae&VOL; by mae; if a;

proc sort data=bv&VOL; by pai;

proc sort data=gcapai&VOL,; by pai;

data bv&VOL; merge bv&VOL (in=a) gcapai&VOL,; by pai; if a;

drop p1-p12;
Para valores de GxA:

data gxemae&VOL; set gxe&VOL;

mae=genitor; gxemae&VOL=gxe;

keep mae local gxemae&VOL,;

data gxepai&VOL; set gxe&VOL,;

pai=genitor; gxepai&VOL=gxe;

keep pai local gxepai&VOL,;

proc sort data=bv&VOL; by mae local;

proc sort data=gxemae&VOL; by mae local;

data bv&VOL; merge bv&VOL (in=a) gxemae&VOL; by mae local; if a;

proc sort data=bv&VOL; by pai local;

proc sort data=gxepai&VOL,; by pai local;

data bv&VOL,; merge bv&VOL (in=a) gxepai&VOL,; by pai local; if a;
Para valores de CEC:

data sca&VOL,; set sca&VOL; sca&VOL=sca; drop sca;

proc sort data=bv&VOL; by mae pai;

proc sort data=sca&VOL; by mae pai;

data bv&VOL; merge bv&VOL (in=a) sca&VOL,; by mae pai; if a;
Para valores de CECxAmbiente:

data sxe&VOL; set sxe&VOL; sxe&VOL=sxe; drop sxe;

proc sort data=bv&VOL; by mae pai local;

proc sort data=sxe&VOL,; by mae pai local,
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data bv&VOL; merge bv&VOL (in=a) sxe&VOL,; by mae pai local; if a;

No caso dos efeitos do local e repeticdes, onde as rep foram estimadas para
Xb no procedimento SAS Proc Mixed, tem-se:

data pm&VOL; set pm&VOL;

xb&VOL=pred;

keep local rep mae pai tree xo&VOL;

proc sort data=bv&VOL; by local rep mae pai tree;

proc sort data=pm&VOL; by local rep mae pai tree;

data bv&VOL; merge bv&VOL pm&VOL; by local rep mae pai tree;

ymxb&VOL=&VOL-xb&VOL;
Em seguida se calculou o h2w e suas variaveis macro:

data h2w; set parms;

h2w = 2*vCGC / verr;

if caracter="&VOL" then h2w&VOL=h2w;

keep h2w&VOL;

proc means noprint;

var h2w&VOL;

output out=h2w mean=h2w&VOL;

data h2w; set h2w; keep h2w&VOL,;

data h2w; set h2w;

call symput('h2w1',h2w&VOL);

proc print data=h2w;

run;
Dessa forma, o calculo dos valores genéticos individuais (individual tree breeding
values) com a criagdo de um arquivo permanente no conjunto de dados SAS (SAS
data sets), se procedeu com:

data bv&VOL; set bv&VOL,;

gw&VOL=&h2w1*(ymxb&VOL - gcamae&VOL - gcapai&VOL - sca&VOL -

gxemae&VOL - gxepai&VOL - sxe&VOL);

bv&VOL = gcamae&VOL + gcapai&VOL + gw&VOL,;

proc print;

var local rep mae pai tree gcamae&VOL gcapai&VOL gw&VOL bv&VOL;

run,
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data perm.bv&VOL; set bv&VOL,;

keep local rep mae pai tree ht dbh vol gcamae&VOL gcapai&VOL gw&VOL
bv&VOL;

data perm.gca&VOL,; set gca&VOL;

data perm.sca&VOL,; set sca&VOL,;

run;

proc means data=bv&VOL,;

run;

3.7 CORRELAGOES GENETICAS E REGRESSAO DE LAMBETH

3.7.1 Correlagao Genética entre Idades

O valor presente liquido de retorno, decorrente do programa de melhoramento
genético, depende principalmente do total de ganho genético (GG), do tempo
necessario para disponibilizacdo do material genético e do custo (C) envolvido em
todo o processo (NEWMAN et al., 1991). Portanto, estratégias que visem a
maximizacao do diferencial de selecédo e da acuracia de predigcdo, ao mesmo tempo
mantendo o tamanho efetivo populacional, contribuirdo para o aumento de retorno
econdmico advindo de programas de melhoramento florestal.

Com o objetivo de se determinar niveis de precisdo de selegbes precoces
para varias idades em P. taeda na regido sul do Brasil, esse estudo incluiu
avaliacbes de eficiéncia de selegao para genitores, cruzamentos e individuos.
Parametros genéticos e suas tendéncias temporais, também foram empregados na
avaliacao da eficiéncia de selegbes precoce. Trinta familias de irmaos-completos
avaliadas quanto as caracteristicas de crescimento até a idade de rotagcdo, em
quatro locais, foram utilizadas para avaliagdo da eficiéncia da selegao e estimativa
de parametros genéticos e suas tendéncias temporais. Parametros genéticos como,
variancias genéticas aditiva e de dominancia, herdabilidades e correlagdes genéticas
de idades foram estimadas para volume, DAP e altura até a idade de rotagdo de 17
anos.

A relagcédo entre idades foi determinada através de correlagbes genéticas e

descricdes dos erros tipo | e Il, referentes a falhas na selecdo com o uso do
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programa SAS. A correlagdo genética tipo B descrita por KING e BURDON (1991)
foi a principal ferramenta utilizada nessas comparagdes. Contudo, para melhor
avaliar o impacto das relagdes entre idades na selegdo precoce, empregou-se ,
também, a metodologia em que o erro tipo | se refere as chances de se descartar um
individuo ou genitor que seria superior na idade adulta por ter apresentado
desempenho inferior em uma idade precoce. O oposto, em que se escolhe um
individuo ou genitor de desempenho inferior na idade adulta, devido ao seu
desempenho superior na idade precoce, se refere ao erro tipo Il (LOWE e
BUIJTENEN, 1986). Essas analises geram recomendagdes para a selegdo de
arvores e familias superiores em testes genéticos em idades juvenis.

Para cada idade e caracteristica de crescimento, foram estimadas tambeém,
herdabilidades (h?) e proporcdes de dominancia (d%). Essas foram definidas como
correlagdes genéticas aditivas do tipo B (rgq) e correlagdes genéticas de dominancia
do tipo B (rsq), que sao expressas como:
reg= 0y°/ 6,° + G4

rBd= Gy2/ Gyz + Gdz
3.7.2 Regressao de Lambeth e Eficiéncia Indireta de Selegdo Precoce

O outro método empregado na determinacéo de correlagbes genéticas aditivas
entre idades foi baseado no ajuste da razdo de Lambeth (LAMBETH, 1980;
LAMBETH et al., 1983). O autor determinou um modelo em que correlagbes entre
caracteristicas de crescimento, em diferentes idades, poderiam ser previstas com
base no logaritmo das proporgdes de idades juvenis e adultas (LAR). Essa razao
descreve as relagdes entre idades por uma equacgao linear do logaritmo natural da
proporcao da idade precoce em relagao a idade de comparacao:
rg =a+ b In(iy/ia) ou
rg=a+b (LAR)
onde: a e b correspondem a inclinagao e a interse¢ao da regressao linear;

ip se refere a idade precoce de selegéo;
ia se refere a idade adulta ou de rotacgao.
Como sugerido por LAMBETH e DILL (2001), as correlagbes genéticas entre

idades foram utilizadas para a determinacdo dos coeficientes de equagao linear.
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Esses coeficientes foram empregados no modelo para a obtencédo das correlagdes
genéticas aditivas entre idades, ajustadas pela razao de Lambeth.
Utilizando-se esse modelo com as estimativas de herdabilidade, foi calculada a
eficiéncia indireta de selecdo (Q) para cada idade, com o objetivo de se determinar
uma idade 6tima para selegao precoce:
Q = hgy? rg/ haa’
Onde: hy, € a herdabilidade da caracteristica na idade precoce;

h.a € a herdabilidade da caracteristica na idade adulta ou de rotacao;

rq € a correlacdo genética LAR entre as duas idades.
3.7.3 Correlagdes Genéticas entre Caracteristicas

As estimativas da correlacdo entre caracteristicas foram derivadas da
estimativa das varidncias de cada par e seus somatdrios (VENCOVSKY, 1978;
FALCONER, 1989). Dessa forma, o coeficiente de correlagdo genética aditiva entre

0s caracteres X e y (raxy) foi estimada com a equacéo:
_COV, (X.Y)

et ':U,z\x':'ir]m
onde: oax? é a variancia genética aditiva do carater x;
oay? € a variancia genética aditiva do carater y;
COVa(X,Y) € a covariancia genética aditiva entre os caracteres x e y.

O desvio padrao do coeficiente de correlagdo genética aditiva
(FALCONER, 1989) é dado por:

1- (Ry,)"[ SR + ) ll""

R B T

onde: S(raxy) € o desvio padrdo do coeficiente de correlagdo genética aditiva dos
caracteres x e y;
raxy € 0 coeficiente de correlagdo genética aditiva entre x e y;
2
sthe) € o desvio padrao do coeficiente de herdabilidade em familias, referente
ao carater x;

i
sthe) ¢ o desvio padrao do coeficiente de herdabilidade em familias, referente

ao carater y;
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2
h, € o coeficiente de herdabilidade do carater x médio das familias;

he
h, € o coeficiente de herdabilidade do carater y médio das familias.

3.7.4 Correlagoes Genéticas para Efeito Genétipo-Ambiente

A interagao gendtipo-ambiente (GxA) e a expressdo das caracteristicas em
diferentes locais impdéem dificuldades na selecdo genética, influenciando a sua
precisdo e representatividade. Como a avaliagdo em apenas um ambiente pode
resultar em uma superestimativa de ganhos genéticos com a selegdo em programas
de melhoramento, normalmente empregam-se avaliagdes em multiplos locais.
Essas avaliagbes devem indicar de forma precisa, familias ou gendtipos que
representem os varios ambientes testados.

Portanto, além da determinacdo de correlagbes genéticas entre locais,
avaliou-se o comportamento das 16 principais caracteristicas com base nos
parametros genéticos obtidos para cada local. Com o emprego da analise de
componentes principais utilizando-se os valores genéticos dessas caracteristicas,
foram também verificados padrdes de agrupamento entre locais. A analise de
componentes principais também permitiu a determinacdo das melhores familias com
performance estavel em todos os locais.

A Correlagdo genética tipo B (rsg) para mensuragédo do efeito genotipo-
ambiente (YAMADA, 1962; BURDON, 1977) utilizando o programa SAS foi dada por:
g = 679 / (6% + o°g))

e a correlagao genética entre as progénies por local foi estimada por:
rir = Covii / opi + opi
Onde: Cov; é a covariancia genética entre as médias das progénies nos locais i e i';

cszpi; o2piv sdo as variancias genéticas das progénies nos locaisie i'.
3.8 ANALISE MULTIVARIADA COM COMPONENTES PRINCIPAIS
A anadlise de componentes principais sumariza um conjunto de dados

multivariados, da forma mais precisa possivel, utilizando dois ou trés componentes

ou coordenadas para disposigdo grafica da inter-relacdo entre variaveis. Essa
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analise foi realizada para avaliagdo de familias e locais com o programa MINITAB
(Minitab Inc.). A analise de componentes principais foi empregada na avaliagao da
estabilidade de performance de familias nos testes genéticos. Nessa analise,
utilizaram-se os valores genéticos de cada familia em cada local para as 16
caracteristicas selecionadas. Os ambientes testados foram, também, representados

pela analise de componentes principais com uso dos valores genéticos de familias.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 DETERMINAGAO DE CARACTERISTICAS PARA AVALIACAO DE ARVORES
4.1.1 Estimativa de Caracteristicas de Crescimento

Os resultados obtidos com o emprego do DAP e altura do fuste em equacgdes
biométricas geraram estimativas para quantificacdo de volume com ou sem casca,
peso seco sem casca e peso verde com casca.

Os valores de R? ajustado, maiores que 0,96, caracterizaram a alta precisdo
das equacgdes lineares multiplas na obtengdo das estimativas das caracteristicas de
crescimento (Tabela 4.1). Além do R? ajustado, outro indicador da robustez das
equacgdes e estimativas geradas foi a distribuigdo uniforme dos valores residuais.

Quando se quantificam valores comerciais para selecdo de arvores, a
caracteristica de crescimento a ser considerada devera ser, de preferéncia, o peso
verde com casca, normalmente utilizado na comercializacdo de toras de madeira.
Portanto, na auséncia de equagdes apropriadas (Tabela 4.1) para a estimativa do
peso verde com casca, devem ser empregados fatores de conversdo a partir do
volume com casca. Para definir esses fatores, deve-se considerar a idade em que
se faz selecdo para minimizar os erros de conversdo. A propor¢gdo do volume
comercial com casca (VOLC) em relagao ao peso verde comercial com casca (PVC)
declinou com a idade (Figura 4.1). Aos 6 anos, o0 volume com casca representou
uma proporcdo de quase 1,16 em relagcdo ao peso verde com casca. Essa, no
entanto, foi reduzida para menos de 1,08 aos 18 anos. Isso mostrou que existe uma
diferenca de cerca de 7% nas proporcdes obtidas entre 6 e 18 anos. Portanto,
corre-se o0 risco de se superestimar o peso verde com casca em idades precoces,
quando se adota fatores de conversao estimados em idade de rotagdo, normalmente
disponibilizados na area de comercializagao de madeira. Os valores de proporcoes
entre PVCG e VOLC apresentados pela Figura 4.1, podem ser empregados com o

objetivo de se quantificar valores comerciais para selegcao de arvores.
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TABELA 4.1 - ESTIMATIVAS DE PARAMETROS DE EQUACOES INDIVIDUAIS
DE VOLUME, PESO SECO E PESO VERDE E SUAS
RESPECTIVAS PRECISOES ESTATISTICAS. OS VALORES
OBTIDOS PARA ESSES PARAMETROS FORAM UTILIZADOS
NAS EQUACOES 1 E 2, DESCRITAS EM MATERIAIS E

METODOS *.
Parametros para as Volume Volume Peso Peso Seco
Equagdes Sem , Com \ Verde Com Sem
Casca (m”) | Casca (m”) | Casca (kg) | Casca (kg)
B0 0,000026 0,00004 0,028 0,005
B1 2,03 2,03 2,045 2,12
B2 1,007 0,92 0,997 1,20
B3 0,00003 0,00003 0,018 -0,003
B4 2,95 3,34 2,94 0,004
B5 0,78 3,09
B6 0,77
R? Ajustado 0,9713 0,976 0,9717 0,9621
Quadrado Médio do Residuo (QMR)  7,98E-05  9,06E-05 0,0954 0,0173
Raiz Quadrada de QMR 0,000282  0,000301 0,3089 0,1317

* Os valores obtidos para esses parametros foram utilizados nas equacgoes 1 e 2,
descritas em materiais e métodos.

4.1.2 Estimativa da Densidade Basica da Arvore com Amostras de Bagueta

Os resultados mostraram que a metodologia desenvolvida, utilizando-se
amostras ndo destrutivas e modelos biométricos (Material e Métodos, item 3.3.2.),
facilitara a implementacao de estratégias que foquem caracteristicas de qualidade
da madeira em programas de melhoramento florestal. Através desse estudo,
possibilitou-se a minimizacdo das limitagdes na estimativa precisa da densidade
basica da arvore a partir de amostras de baguetas coletadas com trados de
incremento.

As determinagbes da densidade basica nas amostras em bagueta foram
menores que as determinadas nas sec¢des transversais a altura do peito. Isso
porque, proporcionalmente, a bagueta representa mais madeira juvenil do que a

quantidade realmente existente na arvore ou secdo amostrada (0,429 g.cm™).
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Contudo, através da ponderagcdo das densidades basicas de quatro segmentos
(anéis de 0-4, 4-8,8-12, 12-16) pela area da secao transversal até os mesmos, foi
possivel obter valores aproximados (média de 0,426 g.cm ) de densidade basica da
secao transversal a altura do peito (Tabela 4.2). Esses resultados indicaram que,
através da subdivisdo da bagueta em quatro segmentos e da aplicacdo de
ponderagdes apropriadas, € possivel determinar a densidade basica da madeira a

altura do peito.

FIGURA 4.1 - PROPORGCAO DO VOLUME COMERCIAL COM CASCA (VOLC)
PARA PESO VERDE COM CASCA (PVC) AO LONGO DAS
IDADES E SEUS FATORES DE CONVERSAO.

Proporgao do VOLC para PVC em Varias Idades

1.17
1.16 . y= 1.2996x-066
1.15 1 R?=0.9948

1.14 -
1.13 4
1.12
1.11 1
1.10 A
1.09 -
1.08 -
1.07 -
1.06

Proporgéao

5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

Idades (anos)

Idade (anos) VOLC (m*/ha) PVC (Ton/ha) Proporgéao
6 168.3 145.4 1.1575
8 290.8 256.9 1.1320
10 410.9 368.8 1.1142
12 520.4 472.7 1.1009
14 617 565.7 1.0907
16 701 647 1.0835
18 773.5 718.8 1.0761

Uma vez determinada a densidade basica da madeira a altura do peito, foi

possivel estimar a densidade média da arvore através da seguinte equacao gerada

com os dados da cubagem rigorosa:
DENSA= 0,772813*DBS+0,071124

com R? ajustado de 0,8949 e coeficiente de variacdo de 3,06683.
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TABELA 4.2 - COMPARACAO ENTRE OS EFEITOS DA PONDERAGCAO NA
DETERMINACAO DA DENSIDADE BASICA DA MADEIRA A
ALTURA DO PEITO. PONDERAGAO COM BASE NA AVALIAGAO
DE SEGMENTOS A CADA ANEL DE CRESCIMENTO OU
GRUPOS DE ANEIS.

Anéis 1 2 3 1 5 6 7 3
Caida segmento Comprimento (cm) 250 1152 1129 107 | 088+ 071 056 & 043
da bagueta Densidade basica (g.om™®) | 035 | 037 038 040 | 041 | 042 | 044 046
Segmento até o (Camprimenta (zm) 250 402 1531 (638 | 726 7O I 853 [ 56
Anel Densidade basica ponderada | 0,353 | 0,359 § 0,364 | 0,370 | 0,374 | 0,379 | 0,383 | 0,386
pelo comprimento (g.cr™) 0,370 0,385
Segio cilindrica | ires om?) 196 | 508 | 885 1273|1655 1199,3 {2283 § 2522
até o Anel Densidade basica ponderada | 0,353 {0,363 { 0,371 | 0,375 | 0,385 | 0,392 | 0,398 | 0,404
pela drea (g.om™) 0,370 0,401
Anéis 9 10 @ 11 @ 12 | 13 ¢+ 14 : 15 16
Cada segmento |Comprimenta (cm) 033 : 025 :019 ;0415 | 044 : 013 : 012 : 011
da bagueta Densidade basica (g.cm™) 045 i 050 i 052 052 | 052052053 053
Segmento até o |Comprimenta (cm) 9239 (954 97395858 (10021015 (10,26 : 10,37
Anel Densidade basica ponderada [ 0390 § 0,392 1 0,395 | 0,397 | 0,398 | 0,400 | 0,400 ; 0,401
pelo comptimento (g.crm™) 0,398 0,404
Secio cilindrica |Areg (cm®) 271212850 2074 (3065 | 3155 (3235 1 3305 | 3373
até o Anel Densidade basica ponderada | 0409 {0,413 {0,417 {0,420 | 0,423 | 0,425 | 0,426 | 0,426
nela drea (o.cm™) 0,414 0,429

4.1.3 Estimativa do Volume de Casca de Arvores

Os resultados obtidos nesse estudo estédo relacionados com as variagbes do
volume de casca nos custos da madeira util para processamento. Como as toras de
P. taeda sdo comercializadas com casca, a quantidade desta influencia no valor real
da madeira util para desdobro ou produgéo de celulose e papel.

As variaveis independentes VOLCG, CAR e CVOLD foram selecionados pelo
procedimento Stepwise como a melhor combinagdo para obtencdo da equacao de
regressao linear multipla para volume de casca (CVOL). A equagéao obtida para a
estimativa do volume de casca (m®) foi:

CVOLE =0,00130 + 0,153 CVOLD + 0,249 CAR + 0,0621 VOLCG (Tabela 4.3)
onde a proporgao da variagao de resposta explicada pelas variaveis independentes
(R? ajustado) foi de 96,7% com mais de 99,99% de probabilidade. Esse resultado

mostrou que a equagao pode ser empregada para uma estimativa precisa do volume
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de casca em P. taeda, para selecdo genética de individuos com menores teores de

casca.

TABELA 4.3 - ANALISE DE REGRESSAO LINEAR MULTIPLA PARA
ESTIMATIVA DE VOLUME DE CASCA DA ARVORE (CVOLE).

Variaveis Coeficiente | Coef. do Erro T Valor p
Padrao

Variavel Dependente  0,0012993 0,0008835 1,47 0,1420

CvOLD 0,1526100 0,0345800 4,41 <0,0001

CAR 0,2492800 0,0257500 9,68 <0,0001

VOLCG 0,0620580 0,0049440 12,55 <0,0001

A distribuicdo normal de probabilidades dos residuos (Figura 4.2a)
apresentou uma disposi¢cdo em uma linha aproximadamente reta, confirmando a
normalidade dos dados utilizados na regressédo. Os residuos em relagdo aos dados
de ajuste (Figura 4.2b) apresentaram-se aleatoriamente distribuidos em torno do
zero e mais dispersos com aumento do valor ajustado. Esse grafico foi utilizado
para se verificar a ocorréncia de dados nao usuais, como relagdes nao lineares,

variancias nao constantes e dados discrepantes ou outliers.

FIGURA 4.2 - DISTRIBUICAO NORMAL DE PROBABILIDADES DOS RESIDUOS
(A) E COMPARATIVO COM VALORES AJUSTADOS OU FITTED
VALUES (B) PARA VOLUME DE CASCA (CVOLE).

A B
Distribuigdo Normal de Residuos para CVOL Residuos Versus Valores Ajustados para CVOL
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4.1.4 Estimativa de Valores Comerciais de Arvores

Os resultados apresentados mostram as correlagdes entre as caracteristicas
comerciais, com as varias caracteristicas mensuradas e estimadas descritas em
Material e Métodos.

As correlagdes entre as caracteristicas de valor comercial com as variaveis
mensuradas (Tabela 4.4) possibilitaram a definicdo de metodologias para a
estimativa de valores comerciais na selecdo de arvores. As caracteristicas de valor
comercial indicaram a ordem de importancia econémica dos fatores que controlam o

custo de producéao de papel e rendimento de produtos solidos.

TABELA 4.4 - COEFICIENTE DE CORRELAGAO DAS VARIAVEIS
INDEPENDENTES COM AS CARACTERISTICAS
QUANTIFICADAS PELA CUBAGEM RIGOROSA DE 358
ARVORES DE PINUS TAEDA.

VOLC VOLS PVC PSS CVOL
ALT 0.632 0.637 0.639 0.644 0.529
DAP 0.857 0.838 0.838 0.789 0.878
DAPS 0.862 0.851 0.848 0.797 0.844
DENSA 0.156 0.151 0.159 0.242 0.166
DENSS 0.183 0.180 0.189 0.267 0.179
AAP 0.900 0.883 0.881 0.835 0.901
AAPS 0.905 0.896 0.892 0.844 0.861
VCC 0.987 0.982 0.980 0.957 0.904
VOLCG 0.992 0.980 0.978 0.953 0.910
VCS 0.986 0.986 0.983 0.957 0.871
VOLSG 0.987 0.981 0.980 0.956 0.905
VOLSD 0.985 0.990 0.982 0.953 0.876
CES 0.372 0.335 0.340 0.335 0.589
CAR 0.708 0.672 0.675 0.651 0.862
CVOLG 0.961 0.948 0.947 0.910 0.926
CVOLD 0.864 0.840 0.842 0.832 0.916
CVOLE 0.904 0.881 0.882 0.860 0.983
PSC 0.973 0.975 0.977 0.986 0.847
PSSG 0.987 0.983 0.982 0.961 0.893
PSSAA 0.971 0.967 0.969 0.983 0.886
PSSAS 0.970 0.967 0.970 0.981 0.876
PSSDA 0.976 0.976 0.977 0.981 0.863
PSSDS 0.975 0.976 0.978 0.991 0.854
PVCG 0.987 0.981 0.980 0.956 0.905
PVCT 0.989 0.987 0.996 0.978 0.895

PVCTG 0.986 0.980 0.979 0.956 0.907
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A Tabela 4.4 descreve em negrito os valores de R? ajustado para as variaveis
independentes, cuja propor¢cdo da variancia melhor explica as caracteristicas de
valor comerciais desejadas. As caracteristicas escolhidas para as analises
genéticas subseqiientes foram selecionadas com base no R? ajustado e na sua
praticidade de mensuracgéo ou estimagao.

A variavel que melhor estimou o volume comercial com casca foi o volume
comercial estimado com casca generalizado (VOLCG) com R? ajustado de 99,2%
(Tabela 4.4). Para o volume comercial sem casca, a variavel escolhida foi o volume
comercial estimado sem casca descontado (VOLSD), com R? ajustado de 99,0%.
Essa variavel foi obtida ao se descontar a espessura da casca a altura do peito. O
peso verde com casca foi melhor estimado pelo peso verde comercial com casca em
fungdo da idade (PVCT), com R? ajustado de 99,6%. Para o peso seco sem casca,
a melhor correlagao foi com o peso seco comercial sem casca descontado (PSSD).
Isso foi calculado com o DAPS e com a densidade da seg¢ao a altura do peito
(DENSS). O R? ajustado para o PSSD foi 98,9%. O volume de casca da arvore
pode ser precisamente estimado pela equacdo linear multipla CVOLE, com R?
ajustado de 97,3%.

Embora o coeficiente de determinagcdo tenha sido o principal critério
empregado para a avaliagdo do ajuste das equagdes, a analise grafica da
distribuicdo dos residuos foi, também, utilizada para avaliar as precisbes das
equacgdes para as variaveis selecionadas. Assim, foram selecionadas as variaveis
que apresentaram uma distribuicdo mais homogénea dos residuos. Todas as
distribuicbes normais de probabilidades dos residuos ficaram dispostas em uma
linha aproximadamente reta (Figura 4.3), confirmando a presenga de normalidade
dos dados utilizados na correlagdo. Os residuos em relagdo aos dados de ajuste
apresentaram-se aleatoriamente distribuidos em torno do zero, com uma tendéncia
de maior dispersdo com o aumento do valor ajustado. Esses graficos foram
utilizados para verificagao da ocorréncia de dados nao usuais, como relacdes nao

lineares, variancias nao constantes e dados discrepantes.
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FIGURA 4.3 - CONTINUACAO
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4.2 AVALIACAO DE CARACTERISTICAS PARA SELECAO GENETICA

Quarenta e trés caracteristicas foram selecionadas com base nos resultados
das analises de correlagdes das mensuragdes realizadas nos testes de progénie de
cruzamentos dialélicos com idade de 17 anos. Além de quantificarem valores
econdmicos, essas caracteristicas apresentam alta eficiéncia no processo seletivo e

praticidade de mensuragcéo em programas de melhoramento.

4.21 Selecdo de Variaveis para Sele¢ao Genética

As variaveis compostas empregadas nesse estudo foram geradas com o
objetivo de se obter uma melhor estimativa de caracteristicas reais e expresséao de
valores econdmicos. Até entdo, a selecido de varias variaveis, simultaneamente, era
realizada com a eliminagédo independente sugerida por ZOBEL e TALBERT (1984)
ou indices de Selecdo (BAKER, 1986; ADAMS e JOYCE, 1990; ADAMS e
MORGENSTERN, 1991). Na eliminacdo independente, limites minimos sao
delimitados para cada caracteristica, onde individuos e familias sdo descartados
independente das outras caracteristicas. O Indice de Selecdo é uma funcao linear
de valores fenotipicos para diferentes caracteristicas onde cada uma recebe um
peso como coeficiente. Nesse estudo, as variaveis compostas para os valores
econdmicos contemplaram uma modelagem biométrica de cada arvore e a
quantificacdo e qualidade de seus produtos. Dessa forma, englobaram varias
caracteristicas simultaneamente, mas com suas contribuicdes econémicas reais.

Como a herdabilidade tem influéncia direta no potencial de ganho a ser

alcangado para uma determinada caracteristica, esse foi um dos principais
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parametros genéticos observados na comparagao dos resultados obtidos (Tabela
4.5). As variaveis com herdabilidades no sentido restrito (h,?) maiores que 0,35
foram, preferencialmente recomendadas para uso na selegdo genética. A maioria
das caracteristicas apresentou herdabilidades no sentido restrito (h,?) maiores que
0,20, com excec¢ao da maioria das de natureza binarias (COQ, BIF e RET) e das
caracteristicas da casca: CES, CAR, CPE e, CPA. Todas as variaveis envolvendo
as caracteristicas de crescimento e os valores econbmicos apresentaram
herdabilidades no sentido restrito maiores que 0,40.

Na maioria das variaveis estudadas, os parametros genéticos estimados
indicaram a viabilidade de uma utilizacao eficiente na selegcao de arvores (Tabela
4.5). A excecdo foi a copa quebrada (COQ), que n&o apresentou indicagado de
heranca genética. Portanto, essa variavel ndo deve ser incorporada como critério de
selecdo genética mas, somente como auxiliar na selegdo de arvores sadias em
campo.

Para representar as caracteristicas de crescimento, densidade basica,
conteudo de casca e valor econémico da arvore, 16 das 43 variaveis estudas foram
escolhidas pela praticidade de mensuracgao, precisdo de estimativa genética, valores
desejaveis de parametros genéticos e peso econémico. As variaveis de crescimento
mensuradas em campo, selecionadas para os estudos subsequentes foram: ALT,
DAP e DAPS. Entre as variaveis estimadas por conversdes simples ou equacdes,
foram selecionadas VCC e VOLCG para volume com casca; VCS e VOLSE para
volume sem casca; PSC e PSSE para peso seco. A densidade basica da madeira
foi representada pela variavel DENSA e o volume de casca da arvore pela variavel
CVOLE. Para a determinagdo dos valores comerciais das arvores, foram
selecionadas as variaveis VF, VFD, VFC e VFDC. Os principais critérios para a
escolha dessas variaveis como base para selecao de progénies e genitores foram as
herdabilidades individuais no sentido restrito (h,?) maiores que 0,40 e acuracias
maiores que 0,65. As herdabilidades estimadas nesses experimentos foram maiores
que os relatados nos Estados Unidos (FOSTER, 1986, BALOCCHI et al., 1993) para
diametro e altura. Isso esta associado ao controle local e ao rapido crescimento da

espécie nas condi¢des edafo-climaticas das regides testadas no Brasil.
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TABELA 4.5 - PARAMETROS GENETICOS MEDIO PARA TODOS OS LOCAIS
DAS CARACTERISTICAS LEVANTADAS EM TESTES DE
PROGENIE DE PINUS TAEDA AOS 17 ANOS DE IDADE.

2 2
Coeficiente de (_’AA i ha_ . hg2 Acuracia para
Carater Média Variagao Varlalln_cla Herf:Iz?bllldade Herdabilidade no| Selecao de
Genética Individual no

Genética (%) Sentido Amplo Individuos

aditiva Sentido Restrito

RET 0,5108 0,4168 0,0178 0,07 0,54 0,51
BIF 0,2052 0,8201 0,0290 0,18 0,75 0,60
coQ 0,0116 - 0,0000 0,00 0,00 0,00
FOX 0,0618 0,4997 0,0161 0,28 0,85 0,64
ALT 24,70 m 0,0340 1,9870 0,52 0,89 0,66
DAP 24,40 cm 0,0727 10,0235 0,56 0,90 0,66
DAPS 22,80 cm 0,0736 9,5015 0,56 0,91 0,66
AAP 0,4848 cm” 0,1443 0,0147 0,46 0,90 0,66
AAPS 0,4239 cm” 0,1459 0,0121 0,45 0,90 0,66
DSB04 0,3698 g.cm™ 0,0322 0,0004 0,48 0,89 0,66
DSB08 0,4430 g.cm™ 0,0491 0,0009 0,39 0,84 0,64
DSB12 0,5283 g.cm® 0,0549 0,0012 0,27 0,81 0,63
DSB16 0,5600 g.cm™ 0,0499 0,0010 0,23 0,79 0,62
DABO8 0,3889 g.cm™ 0,0311 0,0004 0,51 0,89 0,66
DAB12 0,4023 g.cm™ 0,0295 0,0004 0,49 0,89 0,66
DENSB 0,4104 g.cm™ 0,0296 0,0004 0,55 0,89 0,66
DAS08 0,3825 g.cm™ 0,0309 0,0004 0,52 0,89 0,66
DAS12 0,3916 g,cm™ 0,0299 0,0004 0,47 0,89 0,66
DENSS 0,4363 g.cm™ 0,0296 0,0005 0,55 0,89 0,66
DENSA  0,4083 g.cm® 0,0244 0,0003 0,55 0,89 0,66
CES 1,6199 cm 0,1367 0,0357 0,17 0,69 0,58
CAR 0,0609 cm” 0,1831 0,0357 0,17 0,69 0,58
CPE 0,0676 0,1215 0,0001 0,18 0,76 0,6
CPA 0,1303 0,1170 0,0002 0,19 0,76 0,61
CPV 0,1337 0,0527 0,0001 0,29 0,85 0,64
CVvOLD 0,1288 m* 0,1605 0,0010 0,50 0,87 0,65
CVOLE 0,0671 m* 0,1594 0,0003 0,50 0,88 0,65
vCC 12,23 m* 0,1616 12,4638 0,52 0,91 0,66
VOLCG 0,5191 m* 0,1652 0,0233 0,52 0,9 0,66
VCS 10,70 m* 0,1632 10,2252 0,52 0,91 0,66
VOLSG 0,4491 m* 0,1683 0,0182 0,53 0,91 0,66
VOLSD 0,3903 m* 0,1710 0,0149 0,53 0,91 0,66
VOLSE 0,452 m* 0,1672 0,0185 0,52 0,91 0,66
PSC 4,6981 m® 0,1703 1,8348 0,45 0,90 0,66
PSSG 0,1918 m® 0,1763 0,0036 0,46 0,91 0,66
PSSA 0,1842 m* 0,1735 0,0029 0,42 0,89 0,66
PSSE 0,1601 m* 0,1763 0,0024 0,42 0,90 0,66
PVCG 0,5011 m* 0,1693 0,0228 0,53 0,90 0,66
PVCT 0,4797 m® 0,1652 0,0199 0,52 0,90 0,66
VF 25,5626 t 0,2328 98,8452 0,47 0,89 0,66
VFD 25,6337 t 0,2352 96,1650 0,46 0,89 0,66
VFC 26,8180 t 0,2748 132,7876 0,44 0,88 0,65

VFDC 26,8892 t 0,2768 129,7678 0,43 0,88 0,65
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4.2.2 Correlagoes Genéticas entre as Variaveis Compostas Selecionadas

A existéncia de correlagbes genéticas entre caracteres € fundamental na
escolha de estratégias de selecdo, quando sao envolvidos varios caracteres
simultaneamente. No caso de fortes correlagbes negativas entre caracteres, o
programa de melhoramento pode ser mais demorado ou ter que comprometer o
potencial de ganho em um dos caracteres em foco. Nesse caso, o valor econédmico
dos caracteres em questao € o principal critério de peso. Contudo, antes de avaliar
o impacto econ6mico de cada caracter, € importante verificar como eles se
correlacionam geneticamente.

A analise das correlagdes genéticas entre as principais variaveis compostas
selecionadas possibilitou avaliar o nivel de inter-relagdo entre elas. As correlagdes,
ALT, DAP, DAPS, DENSA, CVOLE, VCC, VOLCG, VCS, VOLSE, PSC, PSSE,
PVCT, VF, VFD, VFC e VFDC descrevem mais de 95% das variacdes entre as
variaveis com probabilidade maior que 99,99% (Tabela 4.6). As correlagdes
genéticas entre as variaveis de crescimento (VOLCG, VOLSE, PSSE e PVCT) foram
maiores que 95%. As correlagdes dos valores comerciais da arvore (VF e VFDC)
indicaram que as caracteristicas de crescimento tém maior impacto econémico que
a densidade basica da madeira.

As correlagdes genéticas entre a densidade média da arvore (DENSA) e as
caracteristicas de crescimento foram préximas a zero. Esse fato reitera a posicao de
ZOBEL e TALBERT (1984) de que correlagdes genéticas entre as caracteristicas de
crescimento e a densidade basica da madeira podem ser fracas, positivas ou
negativas, dependendo da populagdo em foco. Portanto, sele¢des focando o
incremento de caracteristicas de crescimento ndo necessariamente implicam
reducdo da densidade basica média da arvore. Existe uma ampla variagdo na
densidade basica média da arvore ao longo de todas as classes de crescimento

encontradas, incluindo arvores com crescimento maior que a média (Figura 4.8).
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TABELA 4.6 - COEFICIENTES DE CORRELACAO GENETICA (Ry) ENTRE AS
PRINCIPAIS VARIAVEIS COMPOSTAS EM PINUS TAEDA. OS
VALORES EM NEGRITO INDICAM GRAUS DE ASSOCIAGAO
MAIORES QUE 95% DAS VARIACOES GENETICAS ENTRE
VARIAVEIS.

| DENSA | CVOLE | VOLCG | VOLSE | PSSE | PVCT | VF

CVOLE 0,019
VOLCG 0,018 0,844
VOLSE 0,018 0,849 0,999

PSSE 0,066 0,836 0,980 0,981

PVCT 0,018 0,875 1,000 0,999 0,980

VF 0,013 0,853 0,980 0,979 0,958 0,980

VFDC 0,020 0,850 0,948 0,945 0,934 0,948 0,984

O volume de casca da arvore, expresso em CVOLE, aumentou com o volume
da arvore. Contudo, a sua correlagdo com as caracteristicas de crescimento foi
moderada (0,85). Portanto, assim como a densidade basica da madeira, a selegao
para 0 menor volume de casca da arvore deve ser com base em niveis
independentes ou com indices de selecdo. Contudo, como o interesse comercial
estd no menor volume de casca na arvore e o CVOLE tende a aumentar com o
crescimento volumétrico, essa caracteristica deve ser preferencialmente avaliada
em variaveis compostas no contexto do valor comercial da arvore (VFC E VFDC).
Isto porque o impacto econdmico da reducdo do volume de casca pode néo ser tao
expressivo quanto o aumento de crescimento volumétrico da arvore.

Correlacbes genéticas foram estimadas, também, entre as principais variaveis
compostas e as demais variaveis selecionadas, para avaliar o nivel de suas inter-
relacbes (Tabela 4.7). As caracteristicas binarias (RET, BIF, COQ e FOX)
apresentaram correlagbes genéticas baixas ou nulas (menor que 0,02) em relagéo a
densidade basica (DENSA), ao conteudo de casca (CVOLE), ao valor econbémico
(VF e VFDC) e as variaveis de crescimento (VOLCG, VOLSE, PSSE e PVCT).
Contudo, as correlagbes genéticas entre as variaveis compostas de crescimento e o
valor econdmico apresentaram valores 0,95 para DAP e DAPS e menores que 0,60
para ALT. Assim, o DAP e o DAPS sao variaveis primarias (mensuradas em campo)
que podem ser utilizadas para inferéncia sobre as caracteristicas compostas de

crescimento e valor comercial da arvore utilizadas nesse estudo. Resultados
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similares foram observados para variaveis derivadas de férmulas simples para

volume e peso (VCC, VSC e PSC). Todas as correlacbes genéticas entre essas

variaveis e as compostas apresentaram valores maiores que 0,95 (Tabela 4.7).

Contudo, apesar das correlagbes genéticas, a precisdo da selegado genética para

crescimento e valores comerciais, com 0 uso dessas variaveis, podera ser

determinada, somente mediante comparagdo com os resultados da selegcao de

individuos, familias e cruzamentos.

TABELA 4.7 - COEFICIENTES DE CORRELAGCOES GENETICAS (Ry) ENTRE

AS PRINCIPAIS VARIAVEIS SELECIONADAS PARA AVALIACAO
DE PROGENIES DE PINUS TAEDA. OS VALORES EM NEGRITO
INDICAM O GRAU DE CORRELACOES SUPERIORES A 95%
DAS VARIAGOES GENETICAS ENTRE VARIAVEIS.

| DENSA | cvOLE | voLcG | vOLSE | Psse | PveT | VF | VFDC

VvCC
VCS
PSC
ALT
DAP

0,019 0,875 1,000 0,999 0,980 1,000 0,979 0,947
0,017 0,807 0,991 0,997 0,978 0,991 0,972 0,934
0,079 0,789 0,965 0,970 0,996 0,965 0,942 0,918
0,063 0,469 0,549 0,550 0,559 0,549 0,459 0,425
0,017 0,866 0,972 0,969 0,950 0,972 0,926 0,882

DAPS 0,016 0,792 0,963 0,968 0,948 0,963 0,918 0,867

RET
BIF

0,001 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
0,000 0,002 0,007 0,007 0,008 0,007 0,007 0,007

coQ 0,004 0,000 0,000 0,000 0,001 0,000 0,000 0,000

FOX

0,004 0,008 0,014 0,015 0,016 0,014 0,011 0,010

A variavel DENSA néao esta correlacionada, geneticamente com nenhuma das

variaveis de crescimento, nem com as variaveis comerciais avaliadas (Tabela 4.7).

A dispersao dos residuos nao foi uniforme em torno da linha de valores zero ao

longo das observagdes (Figura 4.4), confirmando a falta de correlagao entre essas

variaveis e a DENSA.
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Esses resultados, também, confirmam que selegcdes genéticas para
crescimento n&do implicam em comprometimento da densidade basica média da
arvore. Assim, selecdes para densidade basica podem ser feitas independentemente
de sele¢des para crescimento. Contudo, para se otimizar os ganhos com selecao, a
relevancia econdmica da densidade basica deve ser embutida em variaveis que

reflitam o valor comercial das arvores, como o VFD e o VFDC.

4.2.3 Correlagoes Genéticas entre as Variaveis Utilizadas para Estimativa da

Densidade Basica da Madeira

Os resultados desse estudo indicaram a possibilidade do emprego da
densidade basica da madeira, como critério seletivo em selecdes precoces. Isso foi
possivel com a identificacdo de variaveis de mensuragao da densidade basica de
madeira de amostras de baguetas, que se correlacionaram com a densidade média
da arvore em idade de rotacdo (DENSA).

Das 10 variaveis relacionadas a densidade da madeira avaliadas, as
densidades basicas de segmentos da bagueta (DSB04, DSB08, DSB12 e DSB16)
apresentaram correlagdes baixas com a densidade média da arvore (Tabela 4.8). O
segmento DSB04 apresentou correlagdo moderada com a DENSA (76%). Esse
resultado foi consistente com os encontrados por outros autores em estudos com P.
taeda (GWAZE et al., 2001; TALBERT et al., 1983). O segmento do 4° ao 8° anel
(DSB08) apresentou correlagao de 0,36, enquanto que os do 8° ao 12° anel (DSB12)
e dos 12 aos 16 (DSB16) apresentaram correlagdo 0,18 e 0,3, respectivamente.
Contudo, correlagdes genéticas da DENSA com as variaveis de densidade basica
para segmentos acumulados da bagueta (veja Material e Métodos), foram
significativamente altas. Correlacdo de 0,915, foi estimada entre DENSA e a
densidade basica da bagueta acumulada até o 8° anel de crescimento (DABQS8).
Quando a densidade basica de cada segmento acumulado de bagueta foi
ponderada pela area que o mesmo representa na segdo da arvore (DASO08), a
correlagdo aumentou para 0,937. O mesmo ocorreu entre DENSA e a densidade
basica da bagueta até o 12° anel de crescimento (DAB12), com correlagdes de
0,981 e de 0,988 quando ponderada (DAS12). No caso da densidade basica total

da bagueta (DENSB), a sua correlagédo genética com a densidade basica estimada
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da arvore (DENSA) foi de 0,966, mas alcangando 100% quando a densidade basica
estimada da bagueta foi ponderada (DENSS). Esses resultados indicaram que, na
falta de equacgdes para estimativa da densidade média da arvore, determinacdes de
densidades basicas nas amostras de bagueta, ponderadas pela area da secéo,
podem ser utilizadas para avaliar a densidade da madeira de arvores com precisao.
Apesar da densidade basica da bagueta acumulada até 8 anéis, ponderada (DAS08)
ou ndo (DABO08), ndo apresentarem correlagcbes maiores que 0,95 com a DENSA,
selegcdes genéticas para densidade basica de madeira juvenil podem ser

empregadas em estratégias de selegao precoce.

TABELA 4.8 - COEFICIENTES DE CORRELAQOES GENETICAS (Ry) ENTRE
DENSIDADE MEDIA DA ARVORE EM IDADE DE ROTAGAO
(DENSA) DE PROGENIES DE PINUS TAEDA.

Densidade Basica da Arvore DENSA
Variaveis Probabilidade | roPabilidade
para Falta de
Rg(xy) Sxy para Falta de -
Ajuste (p) Ajuste (p) da
Regressao

DSB04 0,761 11,920 0,354 < 0,001
DSB08 0,360 19,530 < 0,001 < 0,001
DSB12 0,184 22,050 < 0,001 < 0,001
DSB16 0,030 24,040 < 0,001 < 0,001
DABO08 0,915 6,124 0,224 < 0,001
DAB12 0,988 2,727 0,100 < 0,001
DENSB 0,966 4,523 0,380 < 0,001
DAS08 0,937 7,126 0,550 < 0,001
DAS12 0,981 3,361 0,815 < 0,001
DENSS 1,000 0,004 0,015 < 0,001

4.2.4 Correlagoes Genéticas entre Variaveis Utilizadas para Quantificagdo de

Volume de Casca

Com o intuito de verificar as inter-relacbes entre varios métodos de
quantificacdo de casca de arvores, correlagdes genéticas foram estimadas com o

CVOLE. Entre as seis variaveis relacionadas a quantificagdo de casca (CES, CAR,
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CPE, CPA, CPV e CVOLD), o CVOLD foi a unica que apresentou alta correlagcéao
com o volume estimado de casca da arvore (CVOLE), com Ry igual a 0,989. O
volume de casca estimado pelo CVOLD ¢ a diferenga do volume total da arvore
subtraido do volume da arvore sem casca, estimados pelas equagdes VOLCG e

VOLSD, respectivamente.

4.3 CARACTERISTICAS DE VALOR COMERCIAL PARA SELEGAO GENETICA

4.3.1 Valor Comercial na Selegdao Genética de Genitores e Cruzamentos

O emprego do valor econbmico na selecdo de arvores foi avaliado
comparativamente, para selegcao de genitores (CGC), de cruzamentos e individuos.
A variavel VFDC contempla tanto a segregagédo de toras para multiplos produtos,
como beneficios advindos de ganhos em densidade basica e redugéo do conteudo
de casca. Isso, devido ao valor financeiro da tora ser expresso como peso verde
comercial com casca, embutindo-se prémios para densidade basica e volume de
casca (VFDC). Os resultados obtidos para VFDC mostram que além de expressar o
valor comercial da arvore, essa variavel apresenta valores robustos para os
parametros genéticos avaliados (Tabela 4.5).

As Figuras 4.5 a 4.19 apresentam os resultados de comparagao obtidos para
variavel VFDC em relagao as 15 variaveis selecionadas anteriormente. Essa
comparagao na selecdo de genitores e cruzamentos foi realizada observando-se o
ordenamento (Ordem) dos valores genéticos (VG) e a seus valores relativos (Rank),
para cada variavel em relagdo ao VFDC. Um terco dos melhores genitores e
cruzamentos foram utilizados para comparagao de ganho genético com VFDC.

O ordenamento de genitores e cruzamentos com base em valores genéticos
para altura do fuste (ALT) ndo proporcionou as mesmas selegdes do VFDC (Figura
4.5). Apenas dois dos quatro melhores genitores foram selecionados pela ALT.
Houve redugdo de ganho genético comercial de R$13,45 para R$11,48 (15%) em
relacéo as selegdes de genitores com VFDC. No caso de sele¢do de cruzamentos,
sete dos 10 selecionados pelo VFDC foram, também, selecionados pela ALT. O erro
na selegcdo de trés cruzamentos causou uma queda de R$33,96 para R$33, 01 no

valor genotipico médio em VFDC.
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As seleg¢des com base no peso seco (PSC e PSSE) incluiram trés dos quatro
genitores selecionados pelo VFDC (Figuras 4.14 e 4.15). A inclusdo de um outro
genitor no grupo selecionado causou cerca de 4% de redugdo no ganho genético
comercial (R$13,45 para R$12,93). A selegdo de cruzamentos com base nessas
variaveis produz os mesmos resultados da selegao pelo VFDC.

Nenhum genitor selecionado com base no VFDC foi selecionado quando a
variavel considerada foi a densidade basica média da arvore (DENSA). Contudo,
quatro dos 10 cruzamentos selecionados com base em VFDC (Figura 4.8) foram
também, selecionados com base em DENSA. Os melhores genitores selecionados
com base em DENSA nao propiciaram nenhuma perda ou ganho em VFDC. A
disperséo dos valores genéticos entre a caracteristicas DENSA e o VFDC confirmam
que variagbes em densidade ndo estdo associadas as variagdes genéticas nas
caracteristicas de crescimento ou afins. Individuos ou familias com altos valores
genéticos para VFDC nao necessariamente possuem valores inferiores de DENSA.

No caso do CVOLE, os ordenamentos dos genitores e cruzamentos foram
completamente inversos a sequéncia do ordenamento pelo VFDC (Figura 4.9). Isso
porque o CVOLE esta positivamente correlacionado com as caracteristicas de
crescimento e com os valores comerciais. Ou seja, maior crescimento, maior
quantidade de casca. Isso foi observado para a selegao de genitores