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RESUMO

A selecdo genética € a principal ferramenta usada na formagéo de pomares de
sementes de geracdes avangadas. O objetivo geral desse estudo foi delinear estratégias de
selecdo genética visando aumento de crescimento e qualidade de fuste em teste de
progénies de Pinus taeda para a formacdo de pomares de sementes. O teste foi implantado
em 2006 em delineamento de blocos casualizados, com sete repeticdes, parcelas lineares
de seis plantas e espagamento de 2,5 m x 2,0 m. O teste instalado nos locais A, B e D
possuem 63 familias e no local C 53 familias. Aos nove anos de idade foi efetuada a
mensuracdo da variavel didmetro a altura do peito de todos os individuos e avaliadas
variaveis de qualidade de fuste, retiddo e conicidade para os locais A e D. Em um primeiro
momento, procedeu-se 0 estudo da qualidade experimental do teste baseada nos
coeficientes de autocorrelacdo residual, que teve sua significancia testada pelo teste de
Durbin-Watson. A analise espacial foi utilizada também para validar a eficiéncia do uso de
covariaveis no ajuste dos dados fenotipicos. ApOs correcdo dos dados, foi efetuada a
selecdo para variaveis de crescimento e para as variaveis de qualidade de fuste. As analises
foram efetuadas no software Selegen REML/BLUP®. O uso de covariaveis e a analise
espacial sdo imprescindiveis na andlise de dados, pois houve uma grande discrepancia na
classificacdo individual das progénies, nos efeitos genotipicos e na definicdo das zonas de
melhoramento entre os dados ndo ajustados e os ajustados. Os resultados indicaram que a
base genética é bastante restrita e, devido a isso, a estratégia indicada é a formacao de
pomares clonais de sementes com no maximo 100 matrizes, com restricdo de no maximo
quatro individuos por familia, contemplando para variaveis de crescimento a selecdo das
familias superiores pelo método da média harménica da performance relativa dos valores
genéticos (MHPRVG) e cruzamentos controlados entre progénies das familias com maiores
distancias genéticas. Ao se incluir as variaveis de qualidade de fuste, o melhor método de
selecdo, foi o indice de selecdo de Smith e Hazel, com igual énfase para as caracteristicas
DAP, retiddo de fuste e fator de conicidade. Recomenda-se ainda a introducdo de novos
materiais genéticos com o intuito de aumentar a base genética da populacdo estudada. A
populagédo selecionada pode ser parte de um programa de melhoramento conduzido em

populacdes multiplas.

Palavras-chave: andlise espacial, adaptabilidade, estabilidade, divergéncia genética, indice

de selecéo.



ABSTRACT

Genetic selection is the main tool used when stablishing advanced generation seed
orchards. The general objective of this study was to delineate genetic selection strategies
aiming at growth increase and stem quality in a Pinus taeda progenies trial for seed orchards
establishment. The trial was established in 2006 in a randomized complete block design with
seven replicates, six plants in linear plots and 2.5 m x 2.0 m spacing. The test installed in
sites A, B, and D have 63 families and site C has 53 families. At the age of nine, the diameter
at breast height of all individuals was measured and the variables of stem quality,
straightness and conicity were evaluated for two of the sites. At first, the study of the
experimental quality of the test based on residual autocorrelation coefficients was performed.
The significance was verified by the Durbin-Watson test. Spatial analysis was also used to
validate the efficiency of the covariables in the adjustment of phenotypic data. After the
correction of the data, the selection was made for growth variables and for the stem quality
variables. The analyses were carried out using Selegen REML / BLUP® software. The use of
covariates and spatial analysis are essential in data analysis, since there was a great
discrepancy in the individual classification of the progenies, in the genotypic effects and in
the definition of breeding areas between the unadjusted and adjusted data. The results
indicated that the genetic base is very restricted. Due to this fact, the indicated strategy is the
formation of clonal seed orchards with a maximum of 100 matrices. A restriction of four
individuals or less per family should be respected; for growth variables, the selection of the
elite families using the harmonic mean of the relative performance of the genetic values
(MHPRVG) and controlled crosses between progenies of families with greater genetic
distances is indicated. When including the variables of quality of stem the best method of
selection was using Smith and Hazel selection index with equal emphasis for the
characteristics DBH, stem straightness and conicity index. It is also recommended the
introduction of new genetic materials in order to broaden the genetic base. The selected
population may be part of a genetic improvement program for the studied species, which

may be conducted with multiple populations.

Keywords: spatial analysis, adaptability, stability, genetic divergence, selection index.
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1 INTRODUGCAO GERAL

A é&rea de arvores plantadas para fins industriais no Brasil totalizou 7,84
milhdes de hectares em 2016 com representativa importancia na economia do pais.
Os plantios de Pinus sp. ocupam 1,6 milhdo de hectares e se concentram no Parana
(42%) e em Santa Catarina (34%), sobretudo devido as condicbes edafoclimaticas e
a localizacdo dos principais centros processadores desse tipo de madeira. Pinus
taeda é a conifera de maior importancia comercial no Brasil, principalmente para
producdo celulose de fibra longa, serraria e laminacdo, com aproximadamente um
milhdo de ha plantados e produtividade média de 30,5 m3hatano? (IBA, 2017).

Essa produtividade se deve principalmente aos programas de melhoramento
genético e ao emprego de técnicas silvicultuais adequadas. Os plantios florestais
originados com sementes melhoradas ou clones apresentam maior produtividade e
homogeneidade (MARTINEZ, 2010), otimizando as demais operacdes florestais.

O melhoramento genético do pinus, no Brasil, vem sendo conduzido desde a
década de 1960 por empresas florestais, instituicbes publicas federais e estaduais e
universidades que resultaram em um aumento substancial em produtividade
(AGUIAR et al., 2011). Porém, as estratégias de melhoramento em programas para
P. taeda devem visar a maximizacdo de ganhos em produtividade e qualidade da
madeira (MARTINEZ et al., 2012) para que seja possivel atender diferentes nichos
de mercado, como o de madeira sélida. Para isso, deve se proceder a selecao dos
melhores individuos com base em avaliacdes genéticas dos caracteres relacionados
a produtividade, qualidade da madeira e de fuste. Estudos de selecédo de P. taeda
com base em variaveis de crescimento podem ser vistos em Paludzyszyn Filho et al.
(2002), Martinez et al. (2012) e Vagaes (2013). Além dessas variaveis, Ferreira
(2005) incluiu em seu estudo caracteres qualitativos do fuste (retiddo, copa
guebrada, fox-tail e bifurcagéo).

Dentre os parametros genéticos mais importantes para 0 sucesso da
selecdo genética estdo a variabilidade e a herdabilidade. A herdabilidade expressa a
proporcao da variancia fenotipica que tem origem genética e indica a facilidade ou

dificuldade para melhorar determinados caracteres e a variabilidade existente na
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populacao deve ser suficiente para possibilitar a selecdo e o ganho genético (PIRES
et al., 2011).

Atualmente a metodologia mais utilizada para a analise e estimacdo dos
parametros genéticos é a REML/BLUP, que permite predizer os valores genéticos
mesmo em casos de experimentos desbalanceados (MARTINEZ et al.,, 2012). O
procedimento de maxima verossimilhanca restrita (REML) permite produzir
estimativas ou predicdes mais acuradas de efeitos de tratamentos quando existem
dados perdidos nos experimentos (RESENDE, 2006). O BLUP é o procedimento que
maximiza a acuracia seletiva e permite inferir sobre os efeitos genéticos de
tratamentos. Com este procedimento, a selecdo deixa de ser fenotipica e passa a
ser genotipica (MARTINEZ, 2010).

A selecdo recorrente intrapopulacional compreende na obtencdo de
progénies, avaliacdo, selecdo genética e recombinacdo, sendo muito empregada na
area florestal. Dentre as estratégias, a formacédo de pomares de sementes maximiza
0os ganhos genéticos em periodos mais curtos de tempo. O Decreto Federal n°
5.153, de 23 de julho de 2004 que regulamenta a Lei n° 10.711, de 05 de agosto de
2003, que dispde sobre o Sistema Nacional de Sementes e Mudas, define pomares
de sementes como “plantacdes planejadas, estabelecidas com matrizes superiores,
isoladas, com delineamento de plantio e manejo adequado para a producédo de
sementes, podendo ser pomar clonal de sementes, pomar de sementes por mudas,
pomar clonal para producdo de sementes hibridas e pomares de sementes
testados”.

A qualidade genética das sementes produzidas nos pomares € superior,
originando mudas com maior vigor e homogeneidade, aumentando a eficiéncia do
viveiro e a produtividade da floresta formada com essas mudas. Considera-se o
procedimento mais eficiente para producdo de sementes melhoradas
geneticamente, sendo de uso comum nos programas de melhoramento em todo o
mundo (HOPPE et al., 2004).
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1.1.OBJETIVO GERAL

O objetivo geral desse estudo é delinear estratégias de selecdo genética
visando aumento do crescimento e qualidade de fuste em teste de progénies de

Pinus taeda L. para a formacéo de pomares de sementes.

1.2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

e Estimar os parametros genéticos de progénies de polinizacdo aberta de P.
taeda instalados em diferentes locais do estado de Santa Catarina,

e Estimar os ganhos genéticos a serem obtidos com diferentes estratégias de
selecao individuos na formacédo de pomares de sementes.

e Definir os melhores métodos de selecdo genética para P. taeda visando

aumento do crescimento e qualidade da madeira.

1.3.HIPOTESES

Se os individuos selecionados apresentarem interacao significativa genétipo
X ambiente ndo significativa, entdo serd possivel estabelecer somente um pomar
clonal de sementes que atenda toda a regido de abrangéncia dos testes de
progénies;

Se os parametros genéticos de crescimento e qualidade da madeira nao
forem correlacionados geneticamente; entdo é necessario definir métodos de
selecdo elaborados que propiciem a maximizacdo do ganho genético para as

caracteristicas.



18

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1.Pinus taeda L.

2.1.1. Taxonomia e caracteristicas gerais

Reino: Plantae

Subdivisdo: Gymnospermae
Classe: Coniferopsida
Ordem: Coniferae

Familia: Pinaceae
Subfamilia: Pinoideae
Género: Pinus

Subgénero: Pinus

Espécie: Pinus taeda

Pinus € o maior género das coniferas com mais de 100 espécies. Inclui dois
subgéneros Strobus (pinheiros brancos) e Pinus (pinheiros rigidos) (GERNANDT et
al., 2004). P. taeda é natural do Golfo do México, Costa Atlantica do Sul e Sudeste
dos Estados Unidos (FIGURA 1.1). O clima da maioria das formac¢des naturais é
umido, com precipitacdo média anual variando de 1020 a 1520 mm e temperatura
média entre 13°C e 24° C.

A espécie apresenta um conjunto de trés aciculas por fasciculo, raramente 2
ou 4 de coloracao verde amarelada. Seus cones séo de 7 a 15 cm de comprimento,
oblongos e cilindricos, abrindo-se quando maduros. As sementes apresentam de 0,2
a 0,5 cm de comprimento, coloragdo marrom com marcas negras e asas de 2 cm de
comprimento (FERREIRA, 2005) (FIGURA 1.2). E uma espécie monoica,
apresentando flores unissexuais, mas distribuidas no mesmo individuo, seu sistema

reprodutivo € albgamo, sem a presenca de autofecundacgédo (SHIMIZU, 2008).



FIGURA 1.1 - DISTRIBUICAO NATURAL DE P. taeda

Fonte: THIERET, 1993

FIGURA 1.2 - CARACTERISTICAS MORFOLOGICAS EM
ACICULAS, CONES E SEMENTES DE
P. taeda

Fonte: THIERET, 1993
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2.1.2. Importancia econémica

No Brasil, a primeira tentativa de silvicultura do género Pinus ocorreu por
volta de 1936 com espécies europeias, porém nao houve adaptacdo dessas
espécies devido as diferencas climaticas (SOUZA, 2015). Em 1948, através do
Servico Florestal do Estado de S&o Paulo, foram introduzidas espécies americanas
como P. palustris, P. echinata, P. elliottii e P. taeda. As duas ultimas se destacaram
pela facilidade nos tratos culturais, rapido crescimento e reproducao intensa no Sul e
Sudeste do Brasil (SILVA et al., 2012).

Com o programa de incentivo fiscal, em meados dos anos 1960, iniciaram-se
0s plantios comerciais de pinus nas regides Sul e Sudeste (AGUIAR et al., 2014),
principalmente para suprir a lacuna no mercado de madeira deixada pela escassez
gradativa da madeira de Araucaria angustifolia (SHIMIZU e SPIR, 1999). Nas
décadas de 1970 e 1980, as plantacdes deste género foram as principais fontes de
matéria-prima para o desenvolvimento da industria florestal, abastecendo um
mercado altamente diversificado (SOUZA, 2015). Nesse periodo 0os povoamentos
apresentavam baixa qualidade de fuste e produtividade de apenas 20 a 25 m? ha
lano? (AGUIAR et al., 2014).

Atualmente com area de arvores plantadas para fins industriais no Brasil
totalizou 7,8 milhdes de hectares em 2015. Os plantios de pinus ocupam 1,6 milhdo
de hectares e se concentram no Parana (42%) e em Santa Catarina (34%) com
produtividade de 30,5 m® ha'ano? (IBA, 2017). O PIB setorial alcancou R$ 71,1
bilhdes e em relacdo ao PIB brasileiro, o setor de arvores plantadas fechou 2016
com participacdo de 1,1% de toda a riqueza gerada no Pais e 6,2% do PIB
industrial. Foi responsavel pela geracdo de R$ 11,4 bilhdes em tributos federais,
estaduais e municipais ao longo do ano passado, o que corresponde a 0,9% de toda
a arrecadac&o do Pais (IBA, 2017).

No Parana, além da industria de papel e celulose, o0 pinus € amplamente
utilizado para producdo de madeira serrada, compensada e reconstituida, com
aproximadamente 2.400 empresas nesses setores que geram mais de 43 mil
empregos diretos, consumindo 11,4 milhdes de m3 de madeira. O estado lidera as
exportacdes de serrados (42%) e compensados de pinus no Brasil (71%) (SERVICO
FLORESTAL BRASILEIRO, 2012).



21

Em Santa Catarina, destacam-se os segmentos de producao de papel kraft,
serraria e moveis, com cerca de 5.200 empresas, 60 mil empregos diretos e
consumo de 13 milhdes de m3 de madeira de pinus. O estado € o segundo maior
exportador brasileiro de moveis (31%), segundo em compensado de pinus (28%) e
segundo em serrados de Pinus (40%) e também lidera as exportacbes de papel
Kraft (SERVICO FLORESTAL BRASILEIRO, 2012).

2.2. MELHORAMENTO GENETICO FLORESTAL

2.2.1. Populacéo base e tamanho efetivo populacional

Um programa de melhoramento genético parte de uma populacdo-base, a
partir da qual sera efetuada a selecdo de individuos em diferentes intensidades
(GOLLE et al., 2009) e posterior recombinacdo. Essas técnicas visam o aumento
dos alelos favoraveis presentes no gendétipo de uma dada populacdo (PIRES et al.,
2011). Para um programa de melhoramento a longo prazo, a base genética da
populacdo-base deve ser ampla para que o limite seletivo ndo seja alcancado ja nos
primeiros ciclos de selegdo. Limite seletivo € definido como a produtividade maxima
a ser atingida apds varios ciclos seletivos por meio da exaustdo de toda a
variabilidade genética contida nas populacdes. A obtencdo do limite seletivo esta
relacionada com a manutencdo adequada do tamanho efetivo populacional
(RESENDE, 2015).

O tamanho efetivo populacional se refere ao tamanho genético de uma
populacdo reprodutiva e ndo ao numero de individuos que a compde (PIRES et al.,
2011). Assim, uma populacao de 75 a 100 familias de meios-irmédos com inimeros
individuos por familia sdo suficientes para permitir alta intensidade de sele¢do nas
primeiras geracdes e, simultaneamente, manter o tamanho efetivo populacional
compativel, entre 30 e 60 (RESENDE, 2005).

2.2.2. Teste de progénies

Um dos testes genéticos mais utilizados em um programa de melhoramento

€ o0 teste de progénies (CRUZ, 2005). Esse pode ser realizado utilizando-se
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sementes sem controle de polinizacdo, portanto, progénies de meios-irmaos, ou
através de progénies obtidas por polinizacdo controlada (HIGA e SHIMIZU, 1981).

Progénies séo entidades genéticas, por meio das quais é possivel estimar a
estrutura genética de uma populacdo, bem como explicar a natureza da variagdo
fenotipica. Os caracteres Uteis ao melhoramento sdo avaliados nas progénies em
delineamentos experimentais (PALUDZYSZYN FILHO et al., 2001). Esses
delineamentos devem obedecer aos principios basicos da experimentacao:
repeticdo, casualizacdo e controle local. Neste ultimo, ressalta-se a importancia da
homogeneidade dentro da repeticdo, sendo o0s mais utilizados para isso o0
delineamento em blocos casualizados (DBC) ou em latice (RESENDE, 2005).

Por meio da avaliacédo de testes de progénies, pode-se (PIRES et al., 2011):

e estimar parametros genéticos;

e inferir sobre a estrutura genética da populacédo original;

e definir o valor genético de um conjunto especifico de individuos e seus

descendentes;

e orientar a formacdo de nova populacéo base;

e avaliar o controle genético de caracteristicas individuais;

e quantificar a interacdo genoétipo x ambiente;

e orientar a formacdo de campos de recombinacéo;

e produzir sementes melhoradas.

Pode-se entdo saber se a superioridade de certo individuo é devido a sua
constituicdo genética superior, ou se € devido a uma condi¢cdo ambiental favoravel
(ASSIS, 1996).

2.2.3. Parametros genéticos

Parametros genéticos sao expressoes, numéricas utilizadas para inferéncias
sobre a estrutura genética de populacdes (FERREIRA, 2005). Dentre os parametros
genéticos, destaca-se a herdabilidade e variabilidade genética, pois para o sucesso
do melhoramento genético é fundamental que as caracteristicas de interesse sejam
herdaveis e que haja variagcdo na populacdo em que se pratica a selecdo (CRUZ,
2005).
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A variabilidade genética deve ser suficiente para possibilitar a selecdo e o
ganho genético (PIRES et al., 2011). Aliado ao valor da herdabilidade, este
parametro fornece boa indicacdo do potencial do progresso genético no decorrer do
programa de melhoramento (GARRIDO, 1997). A variabilidade fenotipica € resultado
dos efeitos genéticos, do ambiente e da interacdo desses. O valor fenotipico é
determinado pela soma dos componentes de variancia ambiental, varidncia da
interacdo gendtipo x ambiente e variancia genética (BOREM E MIRANDA, 2005). A
variancia genética é estabelecida pela variancia aditiva, variancia de dominéncia e
dos efeitos epistaticos. (CRUZ, 2005).

A herdabilidade expressa a proporcdo da variancia fenotipica que tem
origem genética. Pode ser expressa como: herdabilidade no sentido amplo, que
considera a variancia genética total, sendo utilizado em casos de propagacao
vegetativa ou de autofecundacdo; herdabilidade no sentido restrito, quando se
considera apenas a variancia genética aditiva, sendo utilizado em casos de
reproducdo sexuada (PIRES et al., 2011). A herdabilidade no sentido amplo é razéo
da variancia genotipica pela fenotipica. No sentido restrito, razao da variancia aditiva
pela fenotipica (BOREM E MIRANDA, 2005).

Os caracteres quantitativos geralmente possuem baixa herdabilidade, além
de controlados por um grande nimero de genes e muito influenciados pelo ambiente
(CRUZ, 2005). Assim, demandardo métodos de selecdo mais elaborados que
aqueles com herdabilidade alta (PIRES et al., 2011).

Martinez et al. (2012), avaliaram testes de progénies com seis anos em
cinco locais e trés sitios diferentes e obteve maiores valores para herdabilidade
individual no sentido restrito para DAP e altura em P. taeda em sitios mais
produtivos, com valores médios de 0,41 e 0,44 respectivamente. O autor justifica
gue os melhores sitios apresentaram melhores condi¢cdes de desenvolvimento e da
expressdo do potencial genético das progénies. Os valores de acuracia também
foram maiores nesses sitios. Para a mesma espécie, valores inferiores para
herdabilidade foram preditos no trabalho de Vagaes (2013) para testes de progénies
com 15 anos de idade.

Os valores genéticos aditivos preditos ndo sdo iguais aos valores genéticos

verdadeiros dos individuos. A acuracia seletiva & a correlagdo entre o valor
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genotipico verdadeiro e o predito. Esse parametro depende da herdabilidade do
carater, da quantidade e qualidade das informacdes, procedimentos utilizados na
predicdo dos valores genéticos e parentesco entre individuos avaliados (PIRES et
al., 2011). Na selecdo de individuos em testes de progénies ndo se obtém acuracia
de 100%. Com valores de herdabilidade variando de 0,05 a 0,95 a acuracia maxima
variou de 53% a 95% (RESENDE, 2005). De acordo com Resende (2007), acuracias

acima de 70% sao desejaveis nas etapas iniciais e intermediarias do melhoramento.

2.2.4. Correlacdo genética

Define-se correlagdo genética entre caracteres como sendo a medida da
magnitude da associacdo genética entre caracteres de um individuo. As correlacbes
genéticas sdo resultantes principalmente ao pleitropismo e as ligacées génicas em
desequilibrio. O pleitropismo é o fendmeno pelo qual um gene afeta
simultaneamente duas ou mais caracteristica, de forma que, se estiver segregando,
causara variacdo simultdnea nas caracteristicas envolvidas. O desequilibrio de
ligacdo génica é causa transitoria da correlacéo e podera ser alterado em geracoes
avancadas por quebra nos conjuntos génicos pelas permutas (CRUZ, 2005).
Correlacbes genéticas acima de 0,67 sdo consideradas de alta magnitude,
permitindo a selecao indireta entre as variaveis alvo de selecdo (RESENDE, 2015).

Correlacdes genéticas alta magnitude para as variaveis diametro e altura,
em P. taeda, foram relatadas por Martinez et al (2012) com valores superiores a 0,72
e Paludzyszyn Filho et al. (2003) com valores superiores a 0,90. Esses ultimos
autores também encontraram correlacbes genéticas de alta magnitude para
diametro entre idade juvenil e adulta de selecéo (0,90), ndo havendo necessidade de
se esperar todo o ciclo de producéo para a avaliacdo genética. Os caracteres DAP e
volume apresentaram correlacdo genética alta (VAGAES, 2013).

O grau de correlacao genética entre os caracteres avaliados € importante na
definicAo do método de selecdo a ser utilizado, caracteristicas com caracteres
altamente correlacionados permitem a selecdo indireta, j& quando ndo ha essa
correlagcdo, pode-se optar por selecdo em niveis independentes ou indices

combinados.
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2.2.5. Interacdo genotipo x ambiente

Quando os testes de progénies sao instalados em diferentes ambientes, se
espera diferentes expressfes dos genotipos nos locais (MARTINEZ, 2010). A
alteracéo da performance relativa dos genétipos em virtude de diferentes ambientes,
denomina-se interacdo genotipo x ambiente (BOREM e MIRANDA, 2005). Analisar
esta interacdo e seus efeitos é importante, pois todo programa de melhoramento
genético enfrenta o desafio de recomendar genoétipos superiores para plantacfes em
escala comercial que abrangem varios locais distintos (COUTINHO, 2017).

Ocorrendo interacdo gendtipo x ambiente significativa, diferentes estratégias
de melhoramento devem ser adotadas, de modo a explorar os efeitos positivos da
interacdo em cada ambiente (PIRES et al.,, 2011). Nao havendo diferencas
significativas uma Unica zona de melhoramento pode ser formada para suprir a
demanda dos ambientes testados. Nao foi encontrada interacdo genotipo x ambiente
no estudo de Martinez et al. (2012), com correlagdo de 0,70 considerando todos os
locais testados. Correlacfes acima de 0,67 sdo consideradas altas e indicam que
um sO programa de melhoramento atende satisfatoriamente a todos os locais,
simultaneamente (RESENDE, 2002).

As zonas de melhoramento séo estabelecidas de modo que, dentro delas, a
interacdo gendtipo x ambiente seja minima e devera haver um programa de
melhoramento especifico. Mesmo dentro dessas zonas € importante optar pela
selecdo de materiais genéticos com maior produtividade, adaptabilidade e
estabilidade (RESENDE, 2005).

2.2.6. Estabilidade e adaptabilidade

Adaptabilidade de um genotipo refere-se a sua capacidade de aproveitar
vantajosamente as variacdes ambientais e estabilidade a sua capacidade de
apresentar um comportamento altamente previsivel em funcdo das alteracdes
ambientais, ambos dependem da constituicdo genética (RESENDE, 2005). A
avaliacdo da adaptabilidade e estabilidade deve ser realizada tendo como foco
melhorar e aumentar a produtividade, reduzindo custos na implantagdo futura
(MARTINEZ et al., 2012).
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A selecdo simultanea por produtividade, estabilidade e adaptabilidade, no

contexto dos modelos mistos, pode ser realizada pelo método da Média Harmonica

da Performance Relativa dos Valores Genéticos (MHPRVG) preditos. Esse método

permite selecionar simultaneamente trés atributos mencionados e apresenta as
seguintes vantagens (RESENDE, 2007):

considera os efeitos genotipicos como aleatérios e, portanto, fornece
estabilidade e adaptabilidade genotipica;

permite lidar com desbalanceamento;

permite lidar com delineamentos ndo ortogonais;

permite lidar com heterogeneidade de variancias;

permite considerar erros correlacionados dentro de locais;

fornece valores genéticos ja descontados (penalizados) da
instabilidade;

pode ser aplicado com qualquer nUmero de ambientes;

permite considerar a estabilidade e adaptabilidade na selecdo de
individuos dentro de progénie;

nao depende da estimacédo de outros parametros;

gera resultados na propria grandeza ou escala do carater avaliado;
permite computar o ganho genético com a sele¢éo pelos trés atributos

simultaneamente

2.2.7. Selecéo

A selecdo deve basear-se tanto em componentes de médias quanto em

componentes de variancia (RESENDE, 2005). Resende et al. (2009) cita estratégias

globais com o0s correspondentes métodos de selecdo para o0s caracteres

guantitativos:

a) melhoramento e selecdo dentro de populagdo -> selecao recorrente

intrapopulacional;

b) melhoramento e selecdo em populacbes sintéticas ou compostos —->

selecao recorrente intrapopulacional em populacéo sintética (SRIPS);
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c) melhoramento do cruzamento ou hibrido entre individuos de diferentes

populacdes > selecao recorrente reciproca (SRR).

A selecdo recorrente intrapopulacional € o método mais utilizado na area
florestal e compreende, basicamente, obtencdo de progénies, avaliacdo, selecao e
recombinacdo. Quanto a unidade de selecdo, os métodos de selecdo comumente
utilizados sédo de sele¢do entre e dentro de familias para formacdo de pomares de
sementes por mudas ou de individuos no experimento para pomares clonais de
sementes (RESENDE, 2005). Quando a sele¢éo € praticada com base em um indice
combinado, esperam-se respostas maximas nos valores genéticos desses

individuos e maior precisdo na selecao (FERREIRA, 2005).

2.2.8. Areas produtoras de sementes

Areas produtores de sementes incluem diferentes métodos de producdo de
sementes, incluindo os pomares de sementes. Esses consistem de plantacdes de
arvores ou clones selecionados, devidamente isolados e manejados para producao
de sementes, com maiores ganhos genéticos no menor periodo de tempo e ao
menor custo possivel (HOPPE et al.,, 2004). Os principais sdo 0os pomares de
sementes por mudas (PSM) e os pomares clonais de sementes (PCS).

O PSM ¢ formado a partir da selecdo entre e dentro de familias, seguido
pelo desbaste das arvores indesejadas em testes de progénies, apOs selecao
genética. A intensidade de selecéo é alta, acima de 1:5000. No PCS a selecéo é
efetuada com base no valor genético individual e os individuos estabelecidos por
meio de propagacdo vegetativa. Os pomares testados sdo estabelecidos a partir de
genitores superiores, selecionados com base no desempenho médio de suas
progénies (PIRES et al., 2011).

As sementes de PSM séo inferiores aos de PCS em relacdo a composicao
de suas matrizes, pois como é efetuada a selecdo de familias e apds dentro de
familias, alguns os individuos geneticamente superiores para a populacdo de
melhoramento podem néo serem mantidos no PSM, assim como alguns individuos

intermediarios podem ser mantidos na selecdo dentro de parcela. No caso do PCS,



28

os individuos superiores sdo clonados e devidamente distribuidos no pomar
(FERREIRA, 2005).

2.3. ANALISE DE DADOS VIA REML/BLUP

Atualmente, a abordagem 6tima e padrdo é o procedimento REML/BLUP
para estimacdo de componentes de variancia/predicdo de valores genéticos. Tal
procedimento conduz a maxima acurécia seletiva e méximo ganho genético
(RESENDE et al., 2009). O procedimento de maxima verossimilhanca restrita
(REML) permite produzir estimativas ou predicbes mais acuradas de efeitos de
tratamentos quando existem dados perdidos nos experimento (RESENDE, 2004).
No caso balanceado, o método REML gera resultados iguais ao método da ANOVA
(MARTINEZ, 2010).

O BLUP é o procedimento que maximiza a acuracia seletiva e permite inferir
sobre os efeitos genéticos de tratamentos. Neste caso, um valor genotipico é
determinado para cada individuo, permitindo uma melhor estimativa do valor
genético e um ordenamento mais adequado dos melhores individuos, conduzindo a
uma melhor sele¢cdo. Com este procedimento, a selecdo deixa de ser fenotipica e
passa a ser genotipica, propiciando maiores ganhos genéticos, com maior
acuracidade (MARTINEZ, 2010). No procedimento BLUP os efeitos genéticos dos
tratamentos sdo considerados aleatérios e os efeitos de macro-ambiente, como fixos
ou aleatérios. Quando os blocos sdo completos, trata-los como fixo ou aleatorio
conduz basicamente a mesma herdabilidade ajustada. Se o objetivo é a selecéo de
individuos que estdo em blocos distintos, como no caso em que os melhores
individuos estédo alocados nos melhores blocos, deve-se considerar dos efeitos de
blocos completos como fixos (RESENDE, 2007).

O software SELEGEN-REML/BLUP® considera varios delineamentos
experimentais, varios delineamentos de cruzamento, interagcdo genotipo x ambiente
e experimentos repetidos em varios locais, medidas repetidas, progénies
pertencentes a varias populagbes dentre outros fatores. Permite o teste da
significancia dos efeitos via teste da razdo de verossimilhanga (LRT) e analise de
deviance (RESENDE, 2006).
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3. MODELOS FENOTIPICOS DE COMPETICAO PARA ESTIMATIVAS DE
PARAMETROS GENETICOS EM Pinus taeda L.!

RESUMO

O objetivo foi avaliar a eficiéncia dos modelos fenotipicos de competicao, via
andlise espacial, na avaliagdo genética de testes de progénies de Pinus taeda L.
Para isso foram utilizadas quatro covaridveis de competicdo para ajuste dos valores
fenotipicos em um teste de progénies de P. taeda plantado em quatro diferentes
locais no estado de Santa Catarina. O teste foi implantado em 2006 em
delineamento de blocos casualizados, com sete repeticdes, parcelas lineares de seis
plantas e espacamento de 2,5 m x 2,0 m. O teste instalado nos locais A, B e D
possuem 63 familias e no local C 53 familias. Aos nove anos de idade foi efetuada a
mensuracdo da variavel diametro a altura do peito de todos os individuos. A
presenca ou nado da competicdo foi baseada nos coeficientes de autocorrelagéo
residual, que teve sua significancia testada pelo teste de Durbin-Watson. No geral, o
uso de covariaveis corrigiu o efeito da competicdo e as variancias entre e dentro de
parcela e o coeficiente de variacdo residual foram reduzidos. A analise espacial foi
apropriada para validar a eficiéncia das covaridveis. A classificacdo pelo valor
genético dos individuos no teste de progénies foi alterada para o conjunto de dados
com e sem o0 uso de covariaveis para os locais A e D, assim como a interacdo
genodtipo x ambiente. O uso dessas duas ferramentas € de suma importancia na
analise de dados em testes de progénies de P. taeda, pois os efeitos de competicao
podem conduzir a erros na selecdo de individuos e na definicdo de zonas de

melhoramento.

Palavras chave: analise espacial, covariavel, REML/BLUP, componentes de

variancia.

1 Capitulo publicado na Revista Cerne
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ABSTRACT

The objective of this study was to evaluate the efficiency of the phenotypic
models of competition, through spatial analysis in the genetic evaluation of Pinus
taeda L progenies. For this, four competition covariates were used to adjust the
phenotypic values in a P. taeda progeny test installed in four different locations in the
state of Santa Catarina. The test was implemented in 2006 in randomized block
design, with seven competitions, linear plots containing six plants per plot in 2.5 m x
2.0 m spacing. The test installed in sites A, B, and D are made of 63 families and site
C 53 families. At nine years old, the diameter variable was measured at the breast
height for all individuals. The presence or absence of the competition was based on
the residual autocorrelation coefficients, which had its significance tested by the
Durbin-Watson test. In general, the use of covariates corrected the competition effect
and the variances among and within plots, as well as the residual variation
coefficient, were reduced. The classification by the genetic value of the individuals in
the progeny test was extremely altered for this data set with and without the use of
covariates for sites A and D, as well as the genotype x environment interaction. The
use of these two tools is of great importance in the analysis of data in P. taeda
progeny tests, since the effects of competition can lead to mistakes in the selection of

individuals and in the definition of improvement zones.

Keywords: spatial analysis, covariate, REML / BLUP, components of variance.
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3.1.INTRODUCAO

Variagdo genética é a base para o trabalho do melhorista. Em programas de
melhoramento genético florestal, a forma mais utilizada para distincdo entre a
variabilidade genética da ambiental é o teste de progénies. Este permite estimar
parametros genéticos, fenotipicos e predizer o valor genético de um conjunto
especifico de individuos. Comumente sdo estabelecidos em parcelas lineares
pequenas, variando de quatro a nove plantas (STOEHR et al., 2010). Com isso, h&
um acréscimo na eficiéncia estatistica, pois reduzem a variancia dentro do bloco,
porém, aumentam a interacdo entre individuos vizinhos devido a competicao
(LEONARDECZ-NETO et al., 2003).

A competicdo é causada por fatores genéticos e ambientais e se da devido
aos genodtipos e ao arranjo espacial das arvores vizinhas (CAPPA et al., 2016). Nos
experimentos florestais € ocasionada principalmente pela falta de espaco induzida
por uma alta densidade intraespecifica (LEONARDECZ-NETO et al., 2003) em que 0
crescimento dos individuos da parcela esta correlacionado aos seus vizinhos, devido
ao microambiente comum (PAVAN et al.,, 2012). Em parcelas lineares, essa
competicdo pode ocorrer dentro das parcelas (competicdo intergenotipica) ou entre
as parcelas experimentais (competicao intragenotipica).

No entanto, nos modelos utilizados para analise de testes de progénies néo
€ comum considerar os efeitos de competicdo, por ndo haver rotinas estabelecidas e
a definicdo de métodos especificos para se corrigir esse tipo de interferéncia
(PAVAN et al., 2012), o que implica na reducdo da capacidade de identificar a
variacao genética e a precisdo da predicao do valor genético (YE; JAYAWICKRAMA,
2008).

Essa interferéncia pode ocorrer no favorecimento de determinadas plantas
em funcdo da auséncia de competicdo, devida as falhas no experimento ou por
genotipos mais agressivos que tendem a ter as suas performances superestimadas
uma vez que competem com genotipos mais sensiveis (RESENDE et al., 2005). A
selecdo de progénies também é influenciada, uma vez que os efeitos genéticos

podem ser subestimados ou superestimados (RESENDE et al. 2016).
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No geral, dois modelos de competicdo podem ser empregados: o modelo
fenotipico, quando a competicdo ou interferéncia ndo tem controle genético, e que
trata o valor fenotipico dos vizinhos como uma covariavel; e o modelo genotipico,
quando ha controle genético na competicdo, o qual relaciona os efeitos genéticos
dos vizinhos ao valor residual da planta (RESENDE et al., 2005).

Modelos genéticos de competicdo podem ser vistos em Resende et al.
(2016) testando a competicdo intragenotipica em clones de Eucalyptus, Costa e
Silva e Kerr (2013) utilizando dados simulados para modelagem e Cappa e Cantet
(2008) em testes de P. taeda aos 13 anos de idade utilizando modelos que
incorporam a competicdo em niveis genéticos e ndo genéticos. Modelos fenotipicos
foram estudados por Leonardecz-Neto et al. (2003), que utilizaram para dados de
DAP a covariavel o indice de competicdo de Hegyi em diversas espécies florestais e
Pavan et al. (2012), utilizando além desse indice outras seis covariaveis em testes
de progénies de Eucalyptus para variavel volume.

As variaveis DAP e volume sdo mais influenciadas pelo espacamento e mais
susceptiveis aos efeitos de competicdo que a variavel altura (YE; JAYAWICKRAMA,
2008; STOEHR et al.,, 2010). Sendo DAP uma variavel de facil obtencdo via
mensuracdo direta e como as estimativas de volume sdo dependentes dessa
variavel, é preferivel o ajuste de modelos fenotipicos de competicao para DAP.

Assim, com uso de modelos de competicdo, espera-se isolar de forma mais
eficiente a variagcdo devida ao ambiente, fazendo com que a andlise expresse de
forma mais consistente a realidade experimental (LEONARDECZ-NETO et al.,
2003). No entanto, saber qual covariavel e como esta se ajusta de forma a
representar, com fidelidade, o efeito biolégico, é uma incégnita (PAVAN et al., 2012).
Uma forma de diagnosticar a presenca de efeitos de competicdo em ensaios de
campo € a partir do coeficiente de correlacdo residual em que efeitos de competicao
entre plantas vizinhas causam autocorrelagbes negativas e a heterogeneidade
espacial causa correlacdes positivas (RESENDE et al., 2005; CAPPA et al., 2016).
Dessa forma, o objetivo do presente trabalho & avaliar a eficiéncia dos modelos
fenotipicos de competicdo utilizando quatro covariaveis distintas, via analise

espacial, na avaliacdo genética de teste de progénies de P. taeda.
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3.2.MATERIAL E METODOS

3.2.1. Area experimental e material genético

A area experimental esta localizada nos municipios de Rio Negrinho e Lages
no estado de Santa Catarina em regido de planalto. O clima é classificado como Cfb
segundo Koppen, subtropical Umido com verdo ameno, sem estacdo seca
(ALVARES et al., 2013). As regides apresentam incidéncia de geada nos meses
mais frios. Na TABELA 3.1 estdo descritas as demais caracteristicas e localizacao

do experimento.

TABELA 3.1 - LOCALIZACAO E CARACTERIZACAO DA AREA EXPERIMENTAL DO
TESTE DE PROGENIES DE P. taeda.

LOCAL A LOCAL B LOCAL C LOCAL D
L Rio Rio Rio
Municipio Negrinho/SC Negrinho/SC Negrinho/SC Lages/SC
Altitude (m) 852 830 886 895
Solo Cambissolo Cambissolo Cambissolo Cambissolo
Haplico Haplico Hamico Hiamico
L . Suave Forte Suave
Declividade™ Ondulado Ondulado Ondulado Ondulado
Precipitacdo média (mm) 1876 1876 1876 1854
Temperatura minima (°C) 13,2 13,2 13,2 11,6
Temperatura maxima (°C) 22,1 221 221 21,2
Temperatura média (°C) 18,3 18,3 18,3 16,1

Nota: "1: caracteristica avaliada no local do teste

O material genético de P. taeda L. é oriundo de um Pomar Clonal de 12
geracdo instalado no ano de 1994, com material da origem Florida, Louisiana e
Gedrgia, EUA, e procedéncia Zimbabwe, e de uma APS com material de
procedéncia do Zimbabwe. Cerca de 75% das familias que compde o experimento
sao provenientes da APS. O teste de progénies de polinizacdo aberta foi conduzido
em quatro ambientes diferentes (Locais A, B, C e D) e a instalacdo ocorreu no ano
de 2006 em delineamento de blocos casualizados, com sete repeticoes, parcelas
lineares de seis plantas, espagcamento de 2,5 m x 2,0 m e com bordadura dupla. O
teste instalado nos locais A, B e D possui 63 familias e 53 familias no local C, sendo
53 familias comuns a todos os locais. Aos nove anos de idade foi efetuada a
mensuracdo direta da variavel didametro a altura do peito (DAP, cm) de todos os

individuos em todos os locais de instalacdo do teste de progénies.
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3.2.2. Estimativa da autocorrelacao espacial

Os coeficientes de autocorrelacdo entre residuos nos sentidos das linhas ou
entre colunas (pL), das colunas ou entre linhas (oc) € o valor da estatistica d para o
teste de independéncia de residuos de Durbin-Watson foram obtidos com auxilio do
modelo estatistico 113 do software SELEGEN — REML/BLUP® (RESENDE, 2007a).
O valor da estatistica d é definido conforme descrito na equagéo 1, sendo L a ordem
de posicionamento da parcela no experimento e r; 0s residuos ordenados no espaco.
Os residuos (ri)) foram obtidos via modelo 1 (equacdo 3) do software SELEGEN —
REML/BLUP® considerando zero na analise.

A relacdo entre d e p € expressa pela equacao 2.

d= Yio(r— Ti_1)2/22‘=1 ri? [1]
d=2(1- p) 2]

O valor calculado de d foi comparado com valores tedricos com (n-1) graus
de liberdade, em que n é o niumero de dados. Os valores de d. (d inferior) e du (d
superior) sao fornecidos em tabelas associadas a certos niveis de significancia. Para
hipotese Ho: p = 0 ndo existe autocorrelagdo de residuos. Para hipotese Ha: p > 0 a
regra de deciséo acerca de d é dada por: se d < di, rejeita Ho e a autocorrelacao é
positiva; se d = du, aceita Ho e a autocorrelacdo é nula e se d. < d < dy o teste é
inconclusivo. Para hip6tese Ha: p < 0 a regra de decisdo € equivalente, porém
utilizando (4-d) em vez de d (RESENDE, 2007b).

3.2.3. Estimativa de parametros genéticos

As andlises genéticas dos testes de progénies foram efetuadas com o uso
do software SELEGEN — REML/BLUP®. Para selecdo de individuos e genitores em
progénies de polinizacdo aberta, no delineamento utilizado e por local foi utilizado o
modelo estatistico 1 (equacéo 3) e para sele¢cdo nos quatro locais (analise conjunta)
foi utilizado o modelo 4 (equacgéo 4), em que y € o vetor de dados, r é o vetor dos

efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, a € o vetor dos
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efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p € o vetor dos
efeitos de parcela (assumidos como aleatérios), i é vetor dos efeitos da interacao
genodtipo x ambiente (aleatorios), e € é o vetor de erros ou residuos (aleatorios). As
letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos
(RESENDE, 2007a). Para as estimativas dos parametros genéticos ndao foram

considerados 0s zeros nas analises.

y=Xr+Za+Wp+ ¢ [3]

y=Xr+Za+Wp+ Ti+ ¢ [4]

3.2.4. Anélise de covariancia

As anadlises de covariancias dos testes de progénies foram efetuadas por
meio do software SELEGEN — REML/BLUP® utilizando o modelo estatistico 131
(equacéo 5), em que y € o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repeticdo
(assumidos como fixos) somados a média geral, a € o vetor dos efeitos genéticos
aditivos individuais (assumidos como aleatorios), p € o vetor dos efeitos de parcela

7

(assumidos como aleatdrios), € € o vetor de erros ou residuos (aleatérios). O

coeficiente B refere-se a regresséo associada a covariavel Cov | As letras romanas
maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos

(RESENDE, 2007a). Para analise de covariancia ndo foram considerados os zeros.

y=Xr+pCov+Za+ Wp+ ¢ [5]

Os pressupostos para andlise de covariancia sao: (I) os valores da
covariavel sédo fixos, medidos sem erro e independente dos tratamentos; (ll) a
regressao entre a covariavel e a variavel de interesse, apos remocao das diferencas
de blocos e tratamentos, é linear e independente de blocos e tratamentos; (lll) o

residuo € normalmente e independentemente distribuido, com média zero e
variancia comum (RESENDE, 2002; PALLANT, 2010; RAMALHO et al., 2012).
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Testaram-se trés covariaveis com base no desempenho das arvores

vizinhas e uma covariavel com base no niumero de plantas vizinhas.
3.2.5. indice de competicdo de Hegyi (IC)

Média de competicdo (IC) por meio das distancias e do desempenho dos
oito possiveis vizinhos da planta alvo i (LEONARDECZ-NETO et al.,, 2003). A
expressao para célculo é dada pela equacgéo 6, em que IC; é o indice de competicao
da planta alvo i, Y; & o valor observado da planta alvo i; Y;j é o valor observado da

planta competidora j e Dj € a distancia entre as plantas i e |.
IC; = (Z?=1 Y;/Y;)/D;; [6]
3.2.6. Média da autocompeticdo (MAT)

Média aritmética da caracteristica silvicultural das arvores autocompetidoras
(PAVAN et al., 2012), pertencentes ao mesmo material genético (equacao 7), sendo
Y; o valor observado da planta autocompetidora j € n 0o numero de plantas

autocompetidoras.
MAT = (¥3.,Y;)/n [7]
3.2.7. Média da Alocompeticdo (MAL)

Média aritmética da caracteristica silvicultural das arvores alocompetidoras
(PAVAN et al., 2012), pertencentes a material genético diferente (equacéo 8), sendo
Y; o valor observado da planta alocompetidora j e n o nimero de plantas

alocompetidoras.

MAL = (T}_,Y;)/n [8]
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3.2.8. Numero de plantas vizinhas (NV)

Soma algébrica do niumero de plantas vizinhas sobreviventes (equacéo 9),
sendo n a planta vizinha sobrevivente (RESENDE,2002).

NV = 55, [9]
3.2.9. Ajuste dos valores fenotipicos

Com base no valor da covariavel de cada individuo (x;), do valor médio da

covariavel (¥) e do coeficiente de regressdo residual (8) entre a covariavel e 0s
dados de DAP; os valores fenotipicos para cada individuo sobrevivente foram
ajustados conforme equacgdo 10 para as covariaveis IC, MAT e MAL e equacao 11

(RESENDE, 2002) para covariavel NV, sendo Y5 o valor fenotipico medido para

¥;

cada individuo e *iie 0 valor fenotipico ajustado para cada individuo.

Yiie = Yy — B (xjj — %) [10]

Yiie = Yy — B (xij — 8) [11]
3.3.RESULTADOS E DISCUSSAO
3.3.1. Andlise do efeito competicional

A maior causa da interferéncia encontrada nos quatro testes de progénies foi
devido a falhas do experimento, causando auséncia de competicdo e favorecendo
individuos isolados. No local A o favorecimento foi intensificado pela presenca de
trés familias que tiveram seu desempenho muito inferior as demais em todo o teste.
A mortalidade foi influenciada pelo material genético para os testes no local A e C
(TABELA 3.2 e APENDICE 1). Ja o efeito de competicdo foi aleatorio em todos os

testes, ndo apresentando tendéncia para uma ou outra familia.



TABELA 3.2 - ANALISE DE DEVIANCE PARA
SOBREVIVENCIA EM TESTE DE
PROGENIES DE P. taeda AOS 9
ANOS DE IDADE NO ESTADO DE
SANTA CATARINA.

Local ~ SOBREVIVENCIA (%) LTR

A 87,6 105,49%*

B 91,9 1,470

C 93,1 4,02%

D 91,3 2,37

Onde: LTR: Teste da razdo da verossimilhanga; ** e Ms:
significativo e ndo significativo a 5% pelo teste do qui-quadrado
com 1 grau de liberdade, respectivamente.

3.3.2. Pressupostos para analise de covariancia
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Os coeficientes de regressao residual (8) para as covariaveis média da

alocompeticdo (MAL) e numero de plantas vizinhas (NV) ndo apresentaram

interacdo entre covariavel e DAP em todos os locais. A covariavel média da

autocompeticdo (MAT) apresentou

interacdo significativa entre covariavel

X

tratamento para os locais A, B e D. O mesmo ocorreu para indice de competicdo de

Hegyi (IC) para o local B. Houve significancia dos coeficientes 8 para todas as

covariaveis e esses se apresentaram negativos para as covariaveis testadas

(TABELA 3.3).

TABELA 3.3 - COEFlClENTE DE REGRESSAO RESIDUAL (B) ENTRE

COVARIAVEL E OS DADOS DE DAP E VALOR MEDIO DA
COVARIAVEL (f) EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda
EM QUATRO LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA.

Covariavel IC MAT MAL NV

Local B X B X B X B X

A -4,15* 2,72 - - -0,31* 17,28 -0,11* 7,22

B - - - - -0,05* 16,99 -0,19* 7,58

C -3,91* 2,87 -0,11* 17,57 -0,29* 17,52 -0,46* 7,47

D -3,99* 2,86 - - -0,19* 17,84 -0,39* 7,58

*: valores significativos a 5% de probabilidade.

Onde: IC: indice
MAL: média da
combinagcdo das
alocompeticao

de competicdo de Hegyi; MAT: média da autocompeticao;
alocompeticdo; NV: nimero de plantas vizinhas; IC/MAL:
covariaveis indice de competicdo de Hegyi e média da

Como nos trabalhos de Leonardecz-Neto et al. (2003) e Pavan et al. (2012),

para as covariaveis calculadas com base no desempenho das arvores vizinhas, 0s
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pressupostos para analise de covariancia ndo sao satisfeitos na integra, uma vez
gue ndo atendem completamente a primeira condicdo da andlise de covariancia.
Para minimizar essa implicagdo, ndo foram utilizadas as covariaveis em que os
coeficientes de regressdo residual ndo foram significativos ou apresentaram
interacao significativa com os tratamentos (TABELA 3.3). Os mesmos autores citam
gue a utilizacdo de indices contendo erros de estimativas e dependentes dos dados,
ndo deve ser a Unica ou a principal preocupacdo para realizagdo de uma analise
confidvel. A escolha adequada do local para a realizacdo dos experimentos, a
reducdo da variancia do erro experimental e de blocos séo tdo ou mais importantes

do que o erro associado a covariavel.

3.3.3. Modelos fenotipicos de competicdo para os locais A e D

O coeficiente de autocorrelacédo entre residuos no sentido das colunas (oc)
foi negativo, significativo e valor da estatistica d maior que dois para os locais A e D
para os dados de DAP sem ajuste. O mesmo foi observado para o sentido das linhas
(oL) (TABELA 3.4). Valores de pc e pL negativos e significativos sdo indicativos da
presenca de competicdo nos testes de progénies estudados, pois efeitos de
competicdo entre plantas vizinhas causam autocorrelacdes negativas e valores da
estatistica d maiores que dois. A heterogeneidade espacial causa correlacdes
positivas (RESENDE et al., 2005; CAPPA et al., 2016).

Os locais apresentaram a mesma tendéncia no comportamento das
progénies apos as analises de covariancia. Os coeficientes pc e pL foram negativos e
significativos para os locais A e D quando os dados foram ajustados via covariavel
NV. Essa covariavel praticamente ndo alterou os componentes de variancia e
parametros genéticos quando comparados com os dados originais (TABELA 3.4). O
ajuste utilizando a covaridvel MAL apresentou pc negativo e significativo e
proporcionou aumento na 0%, redugao na 0% e no C%arc. A obtencdo do valor desta
covariavel considera somente a competicdo entre parcelas, ndo corrigindo assim a
competicdo intragenotipica. O p. indicou auséncia de competicdo intergenotipica,
indicando que essa covariavel corrigiu os dados entre parcelas para os testes dos

locais A e D, o que pode ser verificado também pela redugdo na o%parc (TABELA 3.4).



TABELA 3.4 — COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS GENETICOS,
COEFICIENTES DE AUTOCORRELAGCAO ENTRE RESIDUOS
NOS SENTIDOS DAS LINHAS (pL), DAS COLUNAS (poC) E VALOR
DA ESTATISTICA D PARA LINHAS E COLUNAS; COM E SEM O
USO DE COVARIAVEIS PARA DAP EM TESTE DE PROGENIES
DE P. taeda PLANTADO EM DOIS LOCAIS NO ESTADO DE
SANTA CATARINA.

LOCAL A LOCAL D
a?j;‘e IC NV MAL a?f;‘e IC NV MAL
0% 734 228 7,30 410 3,00 079 301 2,71
O2parc 076 078 078 010 046 074 043 0,38
0% 926 223 927 1035 6,71 167 667 679
0% 17,36 529 17,35 1455 10,17 3,20 10,11 9,89
e, 042 043 042 028 029 025 030 027
+0,07 +008 +008 +008 0,07 +0,06 +0,07 +0,07
C2parc 0,04 015 004 001 005 023 004 004
h2mp 08 074 08 075 070 051 070 0,69
ACprog 08 08 08 087 08 072 084 083
h2ad 037 043 037 023 025 026 025 023
CVaio 13,63 7,65 13,67 10,08 891 457 9,00 847
CVes 9,04 606 910 761 7,19 545 7,19 7,01
CVi 075 063 075 066 060 042 063 0,60
u 19,87 19,73 19,77 20,09 19,43 19,40 1927 1943
pe -0,15* 0,00 -0,15* -0,14* -0,09* 0,02 -0,07* -0,11*
d coluna 2,30 2,00 2,30 2,28~ 2,18 1,95" 215* 221*
oL 0,04+ 0,09+ -0,04*+ 0,02 -0,06* 0,09* -0,05% -0,03
dlinha 2,07+ 1,81* 2,07+ 1,96™ 2,13* 1,82* 211* 2,06

* e Ms: valores significativos e ndos significativos a 5% de probabilidade, respectivamente,
pelo teste de Durbin-Watson.
Onde: IC: indice de competicdo de Hegyi; MAL: média da alocompeticdo; NV: numero de
plantas vizinhas; o%a: variancia genética aditiva; o%parc: varidncia ambiental entre parcelas;
0%: variancia residual dentro da parcela (ambiental + genética ndo aditiva); o?: variancia
fenotipica individual;, h2a: herdabilidade individual no sentido restrito; c?parc: coeficiente de
determinacdo dos efeitos de parcela; h2mp: herdabilidade média de progénie; AcCprog:
acuracia da selecdo de progénies hZag: herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVew:
coeficiente de variagdo residual; CVr: coeficiente de variagdo relativo; u = Média geral do

experimento.
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A covariavel IC resultou em pc ndo significativo e pv significativo e positivo,

indicando auséncia de competicdo entre linhas e heterogeneidade ambiental entre

colunas, respectivamente. Ye e Jayawickrama (2008) obtiveram coeficientes de

autocorrelacdo meédio de 0,75, indicando forte variagdo ambiental, sendo a

heterogeneidade ambiental a maior fonte de interferéncia nos testes de progénies

avaliados pelos autores.
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Essa heterogeneidade ambiental reflete as mudancas dos componentes de
variancia apos o ajuste usando a covariavel IC quando comparados com os dados
originais, em que houve pequeno aumento na variancia ambiental entre parcelas
(0%arc) € ampla reducdo na variancia fenotipica individual (0%), ocasionando um
aumento do coeficiente de determinagéo dos efeitos de parcela (C%arc) €m ambos 0s
locais. A auséncia da correlacao entre as linhas condiz com uma expressiva reducao
na variancia residual dentro da parcela (0%) (TABELA 3.4). Também houve reducéo
na variancia genética aditiva (0%), ou seja, os dados ajustados apresentam menor
amplitude entre os melhores e piores materiais genéticos (TABELA 3.4). Assim
como no trabalho de Pavan et al. (2012), o IC foi a covariavel que alterou de forma
mais pronunciada os componentes de variancia, indicando grande influéncia
ambiental nos testes de progénies devido a competicdo entre e dentro de familias.

Martinez et al. (2012) obtiveram média de herdabilidade individual (h2)
proxima de 0,3 e c2parc cOnsiderados como de baixa magnitude. Conforme citado no
trabalho de Sturion e Resende (2005) consideram baixo cZparc menores que 0,10
para valores de herdabilidade préoximos a 0,30. O teste no local A, para os dados
ajustados via IC, apresentou alto valor de h?; (0,43) e c?parc de 0,15 e coeficiente de
variacdo residual (CVex) de 6% e, o local D, apresentou moderada h2, (0,24) e c%parc
de 0,23 e coeficiente de variagéo residual (CVex) de 5,5% (TABELA 3.4). Embora o
C3parc €Steja ligeiramente acima do recomendado, a melhoria no CVey € auséncia dos
efeitos de competicdo justificam o uso da covariavel IC na selecdo para os dois

locais.

3.3.4. Modelos fenotipicos de competicdo para os locais B e C

O coeficiente de autocorrelacdo entre residuos no sentido das colunas (oc)
foi negativo, significativo e valor da estatistica d maior que dois para os locais B e C
para os dados de DAP sem ajuste. O local B apresentou pL nulo, ou seja, auséncia
de correlacédo e o local C negativo e significativo (TABELA 3.5).

Nestes locais, a covariavel NV corrigiu os dados para os efeitos de
competicdo, apresentando pc e p. ndo significativos e os parametros genéticos

foram similares aos parametros do conjunto de dados sem ajuste. A covariavel MAL
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exibiu pL ndo significativo e pc negativo e significativo e, que conforme o ocorrido
nos locais A e D, aumento na 0% e redugdo na 0%parc. O MesSmMo ocorreu com 0 uso
desta covariavel no local C (TABELA 3.5).

TABELA 3.5 — COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS GENETICOS,
COEFICIENTES DE AUTOCORRELAGAO ENTRE RESIDUOS NOS
SENTIDOS DAS LINHAS (pL), DAS COLUNAS (poC) E VALOR DA
ESTATISTICA D PARA LINHAS E COLUNAS; COM E SEM O USO DE
COVARIAVEIS PARA DAP EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda
PLANTADO EM DOIS LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA.

LOCAL B LOCAL C
a?fg?e NV MAL a?jsr?e IC MAT NV MAL
0% 359 351 341 309 058 318 287 220
02parc 024 026 022 005 067 032 005 004
0% 774 777 804 12,04 2,86 842 1213 12,35
0% 11,57 11,54 11,67 1518 4,11 11,92 1504 14,59

0,31 0,30 0,29 0,20 0,14 0,26 0,19 0,15

ha +0,06 +0,06 +0,06 +0,06 +0,05 0,07 0,05 0,05
C%parc 0,02 0,02 0,02 0,00 0,16 0,03 0,00 0,00
hZmp 0,76 0,76 0,75 0,69 0,46 0,72 0,67 0,62
ACprog 0,87 0,87 0,87 0,83 0,67 0,85 0,82 0,79
h2ad 0,26 0,25 0,24 0,16 0,13 0,22 0,15 0,12
CVex 7,72 7,72 7,75 8,31 5,84 7,56 8,39 8,19
CVr 0,67 0,66 0,65 0,56 0,35 0,61 0,54 0,48
u 18,22 18,14 18,21 1881 1891 19,25 18,56 18,81
Pc -0,18* -0,04~ -0,19* -0,06* 0,06* -0,02" -0,04" -0,07*
d coluna 237 2,07 2,37 2,12* 1,87 2,05 2,07  2,13*
oL 0,00~ 0,01~ 0,00~ -0,06* 0,11* 0,00 -0,03 0,00
d linha 2,00 1,98 2,00 2,12* 1,78« 2,00 2,077 1,99

* e M valores significativos e ndos significativos a 5% de probabilidade, respectivamente, pelo
teste de Durbin-Watson. Onde: IC: indice de competicdo de Hegyi; MAT: média da
autocompeticdo; MAL: média da alocompeticdo; NV: numero de plantas vizinhas; 02%a: variancia
genética aditiva; 0%arc: varidncia ambiental entre parcelas; 0%: variancia residual dentro da parcela
(ambiental + genética ndo aditiva); o%: variancia fenotipica individual; h2a: herdabilidade individual
no sentido restrito; c?parc: coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcela; h2mp: herdabilidade
média de progénie; ACprog: acuracia da sele¢éo de progénies; hZ.qd: herdabilidade aditiva dentro de
parcela; CVew: coeficiente de variagéo residual; CVr: coeficiente de variagédo relativo; u = Média
geral do experimento.

A covariavel MAT também corrigiu os dados para os efeitos de competicdo
para o local C, proporcionando aumento Nno 0%arc, reducdo no o%, 0% e um ligeiro
aumento em c3parc. Para esse local, duas covariaveis corrigiram os dados para 0s
efeitos de competicAo com componentes de variancia similares, assim, a escolha

acerca do uso da covariavel a ser utilizada na selecdo pode ser efetuada com base
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na qual oferece maior herdabilidade individual (hz) e menor CVe%s, NO caso O
conjunto de dados ajustado pela MAT (TABELA 3.5).

No geral, 0 CVe% Se manteve o mesmo ou foi reduzido nos testes em que a
condi¢cdo de ndo competicao foi atendida, mostrando que o ajuste de dados ofereceu
boa precisdo experimental. No geral, os coeficientes de variacdo experimental foram
reduzidos com o0 uso de covariaveis, como nos trabalhos de Leonardecz-Neto et al.
(2003), Ye e Jayawickrama (2008) e Pavan et al. (2012),

Os valores de herdabilidade individual (hZ), herdabilidade média de
progénies (hZzmp) e herdabilidade aditiva dentro de parcela (h%.d) ndo sofreram
alteracdes pela andlise sem ajuste e com ajuste por covariaveis (TABELA 3.5).
Resultados semelhantes foram observados por Resende et al. (2005) testando
diversos modelos de competicdo em experimento com Eucalyptus maculata. O autor
nao obteve reducdes nas estimativas de herdabilidade entre a analise tradicional e
diversos modelos de competicdo testados, isso porque no conjunto de dados

estudados a competicdo foi meramente ambiental.

3.3.5. Resposta a selecao individual

Os valores genéticos preditos para DAP utilizando dados com ajuste sofreram
reducdo para o local A e para o local D, ou seja, os ganhos com a selecdo seriam
superestimados nesses locais sem o0 ajuste dos dados. Para esses locais somente
oito individuos dos vinte com maiores valores genéticos estdo presentes nos dois
conjuntos de dados (TABELA 3.6). Alguns individuos que seriam selecionados sem
0 ajuste dos dados, principalmente os que estavam proximos as falhas, ndo o foram
mais ap0s o ajuste dos dados. Porém, alguns individuos que foram selecionados
antes do ajuste dos dados que nado estavam proximos as falhas continuaram na
selecao (FIGURA 3.1).
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FIGURA 3.1 — DETALHE DO TESTE DE PROGENIES INSTALADO NO LOCAL A
EM QUE DEMONSTRA OS INDIVIDUOS QUE SERIAM
SELECIONADOS ANTES DO AJUSTE, APOS O AJUSTE E QUE
PERMANECERAM SELECIONADOS APOS O AJUSTE DOS
DADOS

X X X X X X X X X X X X X X X X

Legenda:

o Falha
- Individuo selecionado antes ajuste
||| Individuo selecionado apos ajuste
1 Individuo selecionado antes e apds ajuste

Para o local B houve uma pequena reducao nos valores genéticos e no local
C o ajuste para os efeitos de competicdo aumentou o valor genético predito. No local
B somente 5% dos individuos ndo sdo os mesmos para 0s conjuntos de dados com
e sem ajuste e no local C 30% (TABELA 3.7). Com isso, verifica-se que 0s materiais
genéticos tém respostas diferenciadas as condicbes edafocliméticas, e que podem
ter aptidées diferenciadas, com alguns apresentando aumento no crescimento, pela
auséncia de competicdo causada pela falha de plantas vizinhas (PAVAN et al.,
2012).



TABELA 3.6 - CLAS$IFICAQAO DOS VINTE MELHORES INDIViI?UOS POR EFEITOS
GENETICOS PARA DAP EM TESTE DE PROGENIES DE P. TAEDA
PLANTADO EM DOIS LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA.

Local A sem ajuste Local A com ajuste Local D sem ajuste Local D com ajuste
BL FAM ARV a BL FAM ARV a |BL FAM ARV a BL FAM ARV a

2 40 4 6,018 3 27 3 3249 1 18 3 3821 1 60 2 2,283
3 27 3 5098 1 46 2 2808 1 60 2 3716 1 8 5 2234
2 34 1 50635 6 29 1 2780 1 12 3 3492 1 12 3 2,029
4 43 2 47777 3 34 3 2714 4 33 3 3077 6 60 5 1,686
5 42 6 47323 1 19 3 2671 1 18 5 3023 1 18 3 1534
4 61 6 46332 4 46 3 2651 3 38 1 2992 6 42 5 1,480
6 29 1 44621 1 27 3 2644 6 60 5 2916 2 19 6 1,455
5 40 1 44458 2 34 1 2625 6 42 5 285 4 33 3 1,437
3 34 3 44054 7 15 2 2622 2 19 6 2,789 3 38 1 1418
5 43 1 43634 2 18 5 2573 1 38 6 269 5 51 3 1,350
2 47 4 42686 3 47 6 2570 2 42 4 2653 6 38 2 1,317
1 40 6 42059 6 34 4 2556 6 27 1 2582 1 29 5 1,313
1 27 3 42015 4 43 2 2541 5 42 1 2472 3 42 4 1,309
6 59 1 41781 3 15 1 2454 1 38 4 2458 1 9 5 1,280
2 18 5 41408 7 21 4 2448 1 29 1 2454 1 38 4 1,277
2 34 3 41315 1 34 2 2443 4 38 4 2450 1 38 6 1,274
5 31 1 4125 7 61 1 2438 4 42 3 2429 1 13 4 1,271
5 50 5 4,078 5 18 4 2433 4 60 2 2403 6 38 5 1,244
7 56 4 40506 4 34 1 2429 1 42 5 2371 2 63 4 1,214
7 34 6 40342 4 61 6 2417 6 38 4 2344 5 30 4 1,208

Onde: BL: bloco; FAM: familia; ARV: arvore; a: efeito genético predito
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TABELA 3.7 - CLAS$IFICAQAO DOS VINTE MELHORES INDIViI?UOS POR EFEITOS
GENETICOS PARA DAP EM TESTE DE PROGENIES DE P. TAEDA
PLANTADO EM DOIS LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA.

Local B sem ajuste Local B com ajuste Local C sem ajuste Local C com ajuste

BL FAM ARV a BL FAM ARV _a |BL FAM ARV a BL FAM ARV a
7 3 4 3926 7 38 4 3874 4 42 3 3190 1 52 6 3,508
5 17 6 3565 6 38 3 3540 7 42 1 2992 4 42 3 3339
6 3 3 3550 5 17 6 3480 1 42 3 2990 1 42 3 3,191
4 59 5 3442 4 59 5 3278 3 42 4 2890 7 27 6 3,152
6 60 6 3427 6 60 6 3270 2 42 6 2857 3 42 4 3,091
6 38 2 3305 6 38 2 3261 6 42 4 2832 7 42 1 3,061
6 39 3 3297 6 39 3 323 2 42 2 2805 2 42 2 3,021
5 3 3 3250 6 38 5 3211 1 52 6 2758 7 35 1 3,007
6 3 5 3222 5 38 3 3190 7 35 1 2,746 6 42 4 2,983
5 43 1 3159 2 38 6 3150 7 35 6 2,694 7 35 6 2,963
2 3 6 3140 5 43 1 3100 6 42 6 2,677 4 45 5 2,893
3 3 4 2972 3 38 4 2991 7 42 3 2631 1 48 1 2863
4 38 2 295 4 38 2 2975 4 45 5 2616 6 42 6 2,762
1 42 1 2938 6 26 6 2919 7 27 6 2577 2 27 3 2756
6 26 6 2906 7 42 6 2890 1 48 1 2506 7 42 3 2,663
7 42 6 2899 1 42 1 2878 6 42 2 2420 2 52 6 2,592
5 42 4 2898 2 38 3 280 5 4 5 2405 2 42 6 2,580
5 33 2 287 5 33 2 2809 7 4 6 23746 27 5 2569
7 29 4 2813 7 29 4 2800 1 4 1 2271 7 27 3 2555
2 38 3 281251 38 4 279 3 42 3 2221 5 27 6 2,540

Onde: BL: bloco; FAM: familia; ARV: arvore; a: efeito genético predito

3.3.6. Correlagéo entre locais

Os componentes de variancia e parametros genéticos para andlise conjunta,
contemplando os quatro locais, foram estimados para os dados de DAP com e sem
ajuste (TABELA 3.8). O valor da h2; para o conjunto de dados sem ajuste foi maior
gue para os dados ajustados (TABELA 3.8), pois a estimativa da herdabilidade
individual no sentido restrito média nos ambientes é influenciada pela interagédo
genotipo x ambiente.

A correlagcdo genética entre o desempenho das progénies nos quatro
ambientes foi alta (0,80) para os dados de DAP sem ajuste (TABELA 3.8), sendo
esse 0 mesmo valor encontrado em testes de P. taeda em quatro locais (distribuidos
nos municipios de Otacilio Costa/SC e Telémaco Borba/PR) no trabalho de Martinez
et al. (2012). Assim como no trabalho supracitado, a variancia da interacdo genotipo
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X ambiente foi de baixa magnitude (0,21), que resultou em baixo coeficiente de
determinacao dos efeitos da interacdo genaotipo x ambiente (0,03). Para os dados de
DAP ajustados, a correlagcdo entre os quatro locais foi baixa magnitude (0,52),
indicando perdas no ganho com a sele¢cdo em um local para uso em locais distintos,
pois os melhores individuos em ambiente podem né&o sé-los em outro (RESENDE,
2007b) (TABELA 3.8).

Ressalta-se que se os dados nao forem corrigidos para o efeito de
competicdo, erroneamente seria estabelecida somente uma zona de melhoramento
para os locais testados. Ao se corrigir os dados para os efeitos de competicdo, para
maior eficiéncia de ganhos indiretos, duas zonas de melhoramento devem ser

estabelecidas, os locais B e C e outra para os locais A e D (TABELA 3.9).

TABELA 3.8 — COMPONENTES DE VARIANCIA E
PARAMETROS GENETICOS
ESTIMADOS ATRAVES DA ANALISE
CONJUNTA PARA DIAMETRO EM UM
TESTE DE PROGENIES DE P. taeda
PLANTADO EM QUATRO LOCAIS NO
ESTADO DE SANTA CATARINA.

Parametro/ Analise Conjunta - : .
Comp. Var. sem ajuste Andlise conjunta com ajuste
0%a 4,26 0,93

O%parc 0,32 0,44

0% 8,27 6,34

o% 13,11 7,92

h2a 0,32 0,12

C?parc 0,02 0,06

h2mp 0,87 0,66

ACprog 0,93 0,82

h2ad 0,28 0,10

u 19,07 19,16

Onde: 0% variancia genética aditiva; o%parc: variancia ambiental entre
parcelas; o%: variancia residual dentro da parcela (ambiental + genética
ndo aditiva); o%*: variancia fenotipica individual; hZ: herdabilidade
individual no sentido restrito; c2parc: coeficiente de determinagdo dos
efeitos de parcela; h2mp: herdabilidade média de progénie; hZad:
herdabilidade aditiva dentro de parcela; u = Média geral do experimento;
Acprog: acuracia da selecéo de progénies.
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TABELA 3.9 — CORRELACAO GENETICA ENTRE LOCAIS E
HERDABILIDADES ESTIMADAS POR MEIO
DE ANALISE CONJUNTA PARA DIAMETRO
EM UM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda
NO ESTADO DE SANTA CATARINA

Locais Correlacéo genética hz,
AeD 0,81 0,13
BeC 0,75 0,19
A/ BeC 0,61 0,14
B,CeD 0,53 0,12
AeB 0,51 0,11
AeC 0,50 0,12
A CeD 0,48 0,10
CeD 0,33 0,08
BeD 0,24 0,05

3.4.CONCLUSOES

Os modelos fenotipicos de competicdo utilizando covariaveis séo eficientes
para correcdo dos dados para os efeitos de competicdo, sendo que a covariavel IC
foi mais eficiente para o teste nos locais A e D, a covariavel NV para o teste no local
B e a covariavel MAT para o teste no local C. Ou seja, ndo ha um anico modelo que
se ajuste a todos os locais, tornando necessario examinar individualmente qual a
covariavel que se ajusta melhor ao conjunto de dados com base nos coeficientes de
autocorrelacdo e componentes de variancia;

O coeficiente de autocorrelagdo residual e teste de Durbin-Watson podem
ser utilizados para identificar a presenca ou ndo de competicdo em testes de
progénies de P. taeda e a efetividade da covariavel utilizada no modelo;

O uso de modelos fenotipicos de competicdo utilizando covariaveis e da
analise espacial é de suma importancia na analise de dados em testes de progénies
de P. taeda, pois hd uma grande discrepancia na classificacdo individual das
progénies, nos efeitos genotipicos e na definicdo das zonas de melhoramento entre

os dados né&o ajustados e os ajustados para os efeitos de competigéo.
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CAPITULO II
INTERACAO GENOTIPO X AMBIENTE NA SELECAO DE Pinus taeda L. PARA
FORMAGCAO DE POMARES CLONAIS DE SEMENTES COM BASE EM
CARACTERES DE CRESCIMENTO
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4. INTERACAO GENOTIPO X AMBIENTE NA SELECAO DE Pinus taeda L. PARA
FORMACAO DE POMARES CLONAIS DE SEMENTES COM BASE EM
VARIAVEIS DE CRESCIMENTO

RESUMO

Uma das etapas de grande importancia em um programa de melhoramento
genético consiste na avaliacdo dos gendtipos em um grande numero de ambientes,
uma vez que pode existir distingdo no desempenho dos gendétipos nos diferentes
locais testados devido a interacao gendtipo x ambiente. Assim, o trabalho teve como
objetivo determinar a interacdo gendtipo X ambiente, para variavel DAP em
progénies de Pinus taeda para formacdo de pomares clonais de sementes de
geracOes avancadas. Para isso, avaliou-se um teste de progénies de P. taeda
plantado em quatro diferentes locais no estado de Santa Catarina. O teste foi
implantado em 2006 em delineamento de blocos casualizados, com sete repeticdes,
parcelas lineares de seis plantas e espacamento de 2,5 m x 2,0 m com 53 familias
comuns a todos os testes. Aos nove anos de idade foi efetuada a mensuracédo da
variavel diametro a altura do peito de todos os individuos. As estimativas de
componentes de variancia, parametros genéticos e distancias genéticas foram
efetuados utilizando o software Selegen REML/BLUP®. Foi detectada interacéo
gendtipo x ambiente considerando os quatro locais, sendo necessaria a definicdo de
duas zonas de melhoramento para minimizar os efeitos da dessa interacdo. A base
genética estudada é bastante restrita e devido a isso a estratégia indicada € a
formacdo de pomares clonais de sementes com no maximo 100 individuos, com
restricdo de no maximo quatro individuos por familia, contemplando a selecao
somente das familias superiores pelo método da média harmdnica da performance
relativa dos valores genéticos (MHPRVG). Recomendam-se cruzamentos

controlados entre progénies das familias com maiores distancias genéticas.

Palavras chave: adaptabilidade, estabilidade, divergéncia genética, agrupamento
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ABSTRACT

One of the most important steps in a breeding program is the evaluation of
genotypes in a large number of environments, since there may be a distinction in the
performance of the genotypes in different sites tested due to genotype x environment
interaction. Thus, this study aimed to determine the genotype X environment
interaction for the DBH feature in Pinus taeda progenies aiming the establishment of
advanced generation clonal seed orchards. For this, a progeny test of P. taeda
planted at four different sites in the state of Santa Catarina was evaluated. The test
was implemented in 2006 in a randomized complete block design with seven
replicates, six plant linear plots and spacing of 2.5 m x 2.0 m with 53 families
common to all tests. At nine years of age, the diameter at the breast height variable
of all individuals was measured. Estimates of variance components, genetic
parameters and genetic distances were performed using the Selegen REML /
BLUP® software. Genotype x environment interaction was detected considering the
four sites, so it is necessary to consider the definition of two breeding zones to
minimize the effects of this interaction. The genetic base studied is very restricted
and due to this the strategy indicated is the formation of clonal seed orchards with a
maximum of 100 individuals, and a maximum of four individuals per family. Only the
elite families selected by the harmonic mean of the relative performance of the
genetic values (MHPRVG). Controlled crosses between progenies of families with
broader genetic distances will be considered is suggested to generate improved

seeds

Key words: adaptability, stability, genetic divergence, clustering
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4.1.INTRODUCAO

Uma das etapas mais importantes em um programa de melhoramento
genético consiste na avaliacdo dos gendtipos em um grande nimero de ambientes,
uma vez que pode existir distincdo no desempenho dos genoétipos nos locais
testados. Este fato é decorrente da interacdo gendtipo x ambiente (BARROS et al.,
2008). Ocorrendo interacdo significativa, diferentes estratégias de melhoramento
devem ser adotadas, de modo a explorar os efeitos positivos em cada ambiente
(PIRES et al., 2011). Ndo acontecendo interacdo, uma Unica zona de melhoramento
pode ser formada para suprir a demanda de sementes nos ambientes testados.

As zonas de melhoramento séo estabelecidas de modo que, dentro delas, a
interacdo gendtipo x ambiente seja minima. Porém, mesmo dentro dessas zonas é
importante optar pela selecdo de materiais com maiores estabilidade e
adaptabilidade (RESENDE, 2002). Adaptabilidade de um genotipo refere-se a sua
capacidade de aproveitar vantajosamente as variagbes ambientais e estabilidade a
sua capacidade de apresentar um comportamento altamente previsivel em funcao
das alteracGes ambientais, ambos dependem da constituicdo genética (RESENDE,
2007b). Essa avaliacdo da adaptabilidade e estabilidade deve ser realizada tendo
como foco aumentar a produtividade, reduzindo custos na implantacdo futura
(MARTINEZ et al., 2012).

Quando o objetivo do melhoramento se concentra na produtividade, as
principais variaveis avaliadas sdo DAP, altura e volume. Dentre essas, o DAP é a
variavel mais utilizada para fins de selecao, pois além de ser de facil mensuracéo
possui altas correlaces genéticas com altura (MARTINEZ et al., 2012 e CUMBIE et
al., 2012) e volume (CUMBIE et al., 2012).

Estudos da interacdo genétipo x ambiente a partir de varidveis de
crescimento em testes genéticos com Pinus taeda podem ser vistos em Paludzyszyn
Filho et al. (2001) que testaram a significancia dessa interacdo, Coutinho (2015)
além da significancia da interacdo estudou a correlacdo entre o desempenho das
progénies nos diferentes locais e Martinez et al. (2012) que procederam também a

ordenacdo das familias via produtividade, adaptabilidade e estabilidade.
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Outro ponto importante na formacéo de pomares de sementes é a avaliacédo
da divergéncia genética entre progénies (FREITAS et al., 2013), pois possibilita a
identificagdo dos melhores cruzamentos com vistas a aumentar a probabilidade de
obtencado de alta capacidade especifica de combinacdo ou direcionar a composi¢ao
de sublinhas de melhoramento ou populacées multiplas (RESENDE, 2007b).

O trabalho teve como objetivo determinar a interacdo gendtipo x ambiente
para a caracteristica DAP em progénies de P. taeda para formacdo de pomares
clonais de sementes de geracdes avancadas.

4.2. MATERIAL E METODOS

4.2.1. Area experimental e material genético

A area experimental esta localizada nos municipios de Rio Negrinho e Lages
no estado de Santa Catarina, em regido de planalto. O clima é classificado como Cfb
segundo Koppen, subtropical Umido com verdo ameno, sem estacdo seca
(ALVARES et al.,, 2013). As regides apresentam incidéncia de geada nos meses
mais frios. Na TABELA 4.1 estdo descritas as demais caracteristicas e localizacéo

do experimento.

TABELA 4.1 - LOCALIZACAO E CARACTERIZACAO DA AREA EXPERIMENTAL DO
TESTE DE PROGENIES DE P. taeda

LOCAL A LOCAL B LOCAL C LOCAL D
L Rio Rio Rio
Municipio Negrinho/SC  Negrinho/SC  Negrinho/SC Lages/SC
Altitude (m) ™ 852 830 886 895
Solo Cambissolo Cambissolo Cambissolo Cambissolo
Haplico Haplico Humico Humico
. « Suave Forte Suave
Declividade Ondulado Ondulado Ondulado Ondulado
Precipitagcdo média (mm) 1876 1876 1876 1854
Temperatura minima (°C) 13,2 13,2 13,2 11,6
Temperatura maxima (°C) 22,1 22,1 22,1 21,2
Temperatura média (°C) 18,3 18,3 18,3 16,1

Nota: "1: caracteristica avaliada no local do teste

O material genético de P. taeda é oriundo de um Pomar clonal de sementes
(PCS) de 12 geracdo, com material da origem Florida, Louisiana e Georgia, EUA, e

procedéncia Zimbabwe, e de uma Area produtora de sementes (APS) com material



57

de procedéncia do Zimbabwe. A inclusdo do material genético da APS deveu-se a
alta produtividade desse material e a baixa diversidade genética por excesso de
homozigotos no PCS de 12 geragdo, confirmada por Lima (2010) via marcadores
microssatélites. Cerca de 75% das familias que compfe o experimento s&o
provenientes da APS. O teste de progénies de polinizacdo aberta foi conduzido em
quatro ambientes diferentes (Locais A, B, C e D) e a instalacdo ocorreu em
delineamento de blocos casualizados, com sete repeticdes por local, parcelas
lineares de seis plantas, espacamento de 2,5 m x 2,0 m e com bordadura dupla. Aos
nove anos de idade foi efetuada a mensuracdo direta da variavel diametro a altura
do peito (DAP, cm) utilizando suta em todos os locais de instalacdo do teste de
progénies. Para fins de comparacdo nesse estudo foram avaliadas somente as 53
familias comuns a todos os testes.

Para minimizar os efeitos de competicdo entre as arvores vizinhas e das
falhas no experimento, utilizou- se modelos fenotipicos de competicao via analise de
covariancia, empregando como covariavel o indice de competicdo de Hegyi (IC),
média da autocompeticdo (MAT), média da alocompeticdo (MAL) ou numero de
plantas vizinhas (NV), conforme descrito em Ishibashi et al. (2017). A eficiéncia da
covariavel foi testada via coeficientes de autocorrelacao entre residuos nos sentidos
das linhas ou entre colunas (pL), das colunas ou entre linhas (oc) e pelo valor da
estatistica d para o teste de independéncia de residuos de Durbin-Watson que foram
obtidos com auxilio do modelo estatistico 113 do software SELEGEN -
REML/BLUP® (RESENDE, 2007a).

4.2.2. Estimativa de parametros genéticos

As andlises genéticas dos testes de progénies foram efetuadas com o uso
do software SELEGEN — REML/BLUP®. Para a selecdo de individuos e genitores
em progénies de meios irméos, no delineamento utilizado e por local foi utilizado o
modelo estatistico 131 (equacdo 1), em que y € o vetor de dados, r € o vetor dos
efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, a € o vetor dos
efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p é o vetor dos

efeitos de parcela (assumidos como aleatérios), € é o vetor de erros ou residuos
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(aleatdrios). O coeficiente B refere-se a regressdo associada a covariavel Cov | As
letras romanas mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos
efeitos (RESENDE, 2007a).

y=Xr+pCov+Za+ Wp+ ¢ [1]

Para a selecdo nos quatro locais (analise conjunta) foi utilizado o modelo 4
(equacéo 2), com os dados fenotipicos ajustados, em que y é o vetor de dados, r é o
vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, a € o
vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p € o
vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatorios), i é vetor dos efeitos da
interacdo gendtipo x ambiente (aleatérios), e € € o vetor de erros ou residuos
(aleatorios). As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos (RESENDE, 2007a).

y=Xr+Za+Wp+ Ti+ ¢ [2]

4.2.3. Ajuste dos valores fenotipicos

Com base no valor da covariavel de cada individuo (x;), do valor medio da

covariavel (¥) e do coeficiente de regressdo residual (8) entre a covariavel e 0s
dados de DAP; os valores fenotipicos para cada individuo sobrevivente foram
ajustados conforme equacdo 3 para as covariaveis IC, MAT e MAL e equacado 4
(RESENDE, 2002) para covariavel NV, sendo Y;; o valor fenotipico medido para cada

individuo e Y;;. 0 valor fenotipico ajustado para cada individuo.

Yiie = Yy — B (xjj — %) [3]

Yije = Yy — B (xi;;— 8) [4]
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4.2.4. Média harmobnica da performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG)

Para selecdo de familias foi efetuada a avaliagdo de produtividade,
adaptabilidade e da estabilidade por meio do programa SELEGEN — REML/BLUP ®,
modelo 51 (equacéo 5), com os dados fenotipicos ajustados, em que em que y € O
vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados
a média geral, g € o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios), p € o
vetor dos efeitos de parcela (aleatorios), i é vetor dos efeitos da interacdo gendtipo x
ambiente (aleatorios) e € € o vetor de erros ou residuos (aleatérios). As letras
maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos. O vetor
r contempla todas as repeticdes de todos os locais e o0 vetor p contempla todas as
parcelas de todos os locais (RESENDE, 2007a).

y=Xr+Zg+Wp+Ti+e¢ [5]

4.2.5. Andlise de deviance

Para testar a significancia dos efeitos aleatérios do modelo, realizou-se a
analise de deviance (ANADEV) empregando-se o0 teste da razdo da maxima
verossimilhanca (LTR), cuja significancia foi avaliada pelo teste qui-quadrado com
um grau de liberdade. O LTR substitui a ANOVA e o teste F da analise de variancia

nos casos de modelos com dados desbalanceados (RESENDE, 2007a).

4.2.6. Divergéncia genética

Os valores da distancia estatistica de Mahalanobis em nivel genotipico e a
realizacdo dos agrupamentos pelo método de Tocher foram obtidos por meio do
modelo estatistico 104 do software SELEGEN REML/BLUP® (RESENDE, 2007a). A
distancia generalizada de Mahalanobis considera as correlacdes entre as variaveis e
€ invariante aos efeitos de escala de medicdo dos caracteres. A técnica de

agrupamento de Tocher adota o critério de que a média das medidas de distancia
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dentro de cada grupo deve ser menor que as distancias médias entre grupos
(RESENDE, 2007b).

4.2.7. Formagédo de pomares clonais de sementes

Para formacdo de pomares clonais de sementes (PCS), foram
primeiramente selecionadas as familias que pelo método da média harménica da
performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG) apresentem superioridade do
genadtipo acima da média do teste para variavel DAP. Posteriormente, efetuou-se a
selecdo de individuos com os maiores valores genéticos individuais para variavel

DAP, sem nenhuma restricdo, e ap0s estabelecendo-se 0s seguintes critérios:

e PCS-5: no maximo cinco individuos da mesma familia;
e PCS-4: no maximo quatro individuos da mesma familia;
e PCS-3: no maximo trés individuos da mesma familia;

e PCS-2: no maximo dois individuos da mesma familia.

Desta forma, cada PCS simulado contard com nUmero total diferente de

individuos.
4.2.8. Tamanho efetivo populacional (Ne)

Para calculo do tamanho efetivo populacional foi utilizado a expressao para
selecdo em populacdes experimentais mondicas aldgamas com variados numeros
de individuos selecionados por familia de meios irmaos (equacdo 6), onde Nf é o
namero de familias selecionadas, K € o numero médio de individuos selecionados
por familia e o2 € a variancia do numero de individuos selecionados por familia
(RESENDE, 2002).

Ne = (4 X Ny x K¢)/(Kp + 3 + (0£;/Ks)) [6]
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4.2.9. Ganho genético
O calculo do ganho genético foi efetuado conforme o exposto na equagéo 7,
onde a, € a média do valor genético dos individuos selecionados e x a média do

teste.

Gy, = (@5)/%) x 100 [7]

4.3.RESULTADOS E DISCUSSAO

4.3.1. Populacao base

a) Ajuste dos valores fenotipicos

A varidvel DAP, nos locais A, C e D apresentaram coeficientes de
autocorrelacao entre residuos negativos e significativos no sentido das linhas e das
colunas. No local B somente no sentido das colunas. Desta forma os valores
fenotipicos de DAP foram ajustados e utilizados para fins de selecéo.

Para os locais A e D, utilizou-se a covariavel indice de competi¢cdo de Hegyi,
pois essa minimizou os efeitos de competicdo e das falhas do experimento,
resultando em coeficientes de autocorrelacdo entre residuos positivos no sentido
das linhas e ndo significativo no sentido das colunas apds o ajuste dos valores
fenotipicos. Para o local B foi utilizada a covariavel nimero de plantas e para o local
C a covariavel média da autocompeticdo, que apds o ajuste dos valores fenotipicos

resultaram em coeficientes de autocorrelacdo néo significativos.

b) Analise por local

Aos nove anos de idade o local A apresentou a maior média das arvores
para diametro a altura do peito — DAP (19,96 cm). O local B apresentou menor
média para DAP (18,04 cm) como pode ser visto na TABELA 4.3. As condigbes
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climaticas dos locais avaliados sdo similares e as diferencas no crescimento das
arvores podem ser atribuidas as diferentes declividades, conforme salientado por
Gomes et al. (2016). Observou-se que os maiores valores de DAP foram obtidos em
areas com menor declividade, resultados semelhantes foram relatados por Braga et
al. (1999). Estes autores ressaltaram que a declividade € um importante fator, pois
areas com baixa declividade apresentam maior potencial produtivo, pois essas areas
favorecem a menor exportacdo de 4gua e nutrientes do sistema.

Quanto a qualidade experimental, os locais A e D apresentaram coeficiente
de determinagcé@o dos efeitos de parcela (c?parc) para DAP acima do recomendado
(TABELA 4.3) por Sturion e Resende (2005) que consideram baixos CZparc menores
que 0,10 para herdabilidades altas. Nesses locais a andlise de deviance foi
significativa para o efeito de parcelas a 1% de probabilidade (TABELA 4.4). Porém, o
coeficiente de variacdo experimental foi de baixa magnitude, inferiores a 8%, em
todos os locais para DAP (TABELA 4.3), indicando, conforme Martinez et al. (2012),
uma boa precisao experimental.

Os locais A e D apresentaram baixa variancia genética aditiva (0%) para
variavel DAP, o que resultou em baixos valores de coeficiente de variacdo genética
aditiva individual (CVgi%) (TABELA 4.3). O coeficiente de variacdo relativa (Cvr) foi
maior para os locais B e C (0,6 e 0,615) e menor para os locais A e D (0,391 e
0,303) (TABELA 4.3), ou seja, 0os maiores ganhos com a selecdo serdo obtidos
quando a selecao for praticada para os locais B e C, pois o Cvr permite avaliar o
potencial do ensaio para a sele¢do. Valores préximos a uma unidade indicam uma
situacdo altamente favoravel para a selecdo (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).

A herdabilidade no sentido restrito (h2a) variou de 0,132 (local D) a 0,268
(local C) para a variavel DAP (TABELA 4.3). A herdabilidade ndo é um parametro
fixo podendo variar, inclusive para o mesmo material genético. Em P. taeda, no
trabalho de Cumbie et al. (2012) encontrou valores de h2, de 0,13 para DAP em
teste de progénies aos 6 anos de idade; para essa mesma idade no trabalho de
Martinez et al. (2012) obteve estimativas de h2, variando de 0,18 a 0,43 para DAP
em teste de progénies instalados em cinco locais e no estudo de Coutinho (2015)
gue, em testes instalados em trés locais e avaliados aos oito anos de idade, obteve

h2a para DAP de 0,09 a 0,25. Com excecéao do local D, as herdabilidades médias de
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progénies (hZmp) foram altas, variando de 0,517 a 0,726 e conduziram a altas

acuracias seletivas (72% a 86%) na selecao de progénies (TABELA 4.3).

TABELA 4.2 - COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS GENETICOS
PARA DAP EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda AOS NOVE
ANOS DE IDADE PLANTADO EM QUATRO LOCAIS NO ESTADO
DE SANTA CATARINA PELA ANALISE INDIVIDUAL

Parametro/ DAP

Local A B C D
0% 0,812 2,715 3,201 0,377
O%parc 0,674 0,147 0,315 0,747
0% 3,305 8,404 8,410 1,984
o% 4,791 11,266 11,926 3,107
h2a 0,169 + 0,05 0,240 £ 0,07 0,268 + 0,07 0,121 £ 0,05
h2ajus 0,197 0,244 0,276 0,160
C?parc 0,141 0,013 0,026 0,240
h2mp 0,517 0,716 0,726 0,335
Acprog 0,719 0,846 0,852 0,578
h2ad 0,156 0,195 0,222 0,125
CVgio 4,514 9,132 9,295 3,168
CVpn 2,257 4,566 4,647 1,584
CVe% 5,770 7,614 7,558 5,471
CV: 0,391 0,600 0,615 0,290
PEV 0,098 0,193 0,219 0,063
SEP 0,313 0,439 0,468 0,250
u 19,961 18,043 19,249 19,383

Onde: 024 variancia genética aditiva; o%parc: variancia ambiental entre parcelas; 0%: variancia
residual dentro da parcela (ambiental + genética ndo aditiva); o: variancia fenotipica individual;
hz,: herdabilidade individual no sentido restrito; hZjus: herdabilidade individual no sentido
restrito, ajustada para os efeitos de parcela; c?parc: coeficiente de determinagéo dos efeitos de
parcela; h2mp: herdabilidade média de progénie; Acprog: acuracia da selecéo de progénies; hZad:
herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgw: coeficiente de variacdo genética aditiva
individual; CVgpe: coeficiente de variagdo genotipica entre progénies; CVew: coeficiente de
variagdo residual; CV:: coeficiente de variacdo relativo; PEV: variancia do erro de predicdo dos
valores genotipicos de progénie, assumindo sobrevivéncia completa; SEP: desvio padrdo do
valor genotipico predito de progénie, assumindo sobrevivéncia completa; u = Média geral do
experimento.

Somente no local D, ndo houve significancia entre progénies pelo teste da
razao de verossimilhanca (LRT), o que influencia a obtencdo de ganhos expressivos
com a selecdo (TABELA 4.4).
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TABELA 4.3 - ANALISE DE DEVIANCE PARA DAP EM TESTE DE
PROGENIES DE P. taeda AOS 9 ANOS DE IDADE EM
QUATRO LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA
PELA ANALISE INDIVIDUAL.

Componente Coeficiente de

Local Efeito Deviance LTR

Variancia determinacéo
Parcela 5113,18 64,29* 0,674 0,141*
A Progénie 5061,80 12,91* 0,812 0,169*
Modelo 5048,89 - - -
Parcela 7055,19 1,47ns 0,210 0,019ns
B Progénie 7068,44  14,72* 1,435 0,130*
Modelo 7053,72 - - -
Parcela 6779,74  2,68" 3,201 0,026"
C Progénie 6818,66 41,60* 0,315 0,268*
Modelo 6777,06 - - -
Parcela 3685,72 134,94* 0,373 0,240*
D Progénie 3554,40 3,62ns 0,750 0,121ns

Modelo 3550,78 - - -
Onde: LTR: Teste da razdo da verossimilhanga; **; * e ": significativo a 5%; 1% e néo
significativo pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de liberdade, respectivamente.

c) Correlacdo genética entre locais

Para os dados de DAP, a correlacdo entre o desempenho das progénies nos
quatro locais foi baixa (0,53) (TABELA 4.5), ndo possibilitando a formacédo de
somente uma zona de melhoramento que atenda os quatro locais testados, pois 0s
melhores individuos em ambiente podem néo sé-los em outro (RESENDE, 2007b).
Diferente dos resultados obtidos por Martinez et al. (2012) que avaliando teste de
progénies de P. taeda em quatro locais encontrou alto valor de correlacéo (0,80)
permitindo a conducao do programa de melhoramento em somente um dos locais.

Deste modo, efetuou-se a andlise conjunta dos locais em diferentes
combinacdes, que indicou uma alta correlacdo genética no desempenho das
progénies no agrupamento dos locais A e D (0,82) e dos locais B e C (0,74),
sugerindo, assim, a formacdo de duas zonas de melhoramento (TABELA 4.5).
Quando se tém valores de correlacdo maiores que 0,67, que € um valor alto de
correlacdo genética, possibilita a formacdo de somente uma zona de melhoramento
para o0s locais testados (RESENDE, 2007b), pois ha uma fraca influéncia da

interacdo gendtipo x ambiente.
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TABELA 4.4 - CORRELAGAO GENETICA ENTRE
LOCAIS ESTIMADA PARA
VARIAVEL DAP POR MEIO DE
ANALISE CONJUNTA EM UM
TESTE DE PROGENIES DE
P. taeda EM QUATRO LOCAIS NO
ESTADO DE SANTA CATARINA.

Locais Correlacao
AeD 0,82
BeC 0,74
A, BeC 0,61
A,B,CeD 0,53
B,CeD 0,53
AeB 0,51
AeC 0,50
A,CeD 0,48
CeD 0,33
BeD 0,24

Ainda que o teste da razdo de verossimilhanca tenha sido significativo para
interacdo nos locais B e D a 5% de probabilidade (TABELA 4.6), como foi alta
correlacdo genética das progénies nos dois ambientes, trata-se de uma interacao
simples, possibilitando a formagdo de somente uma zona de melhoramento para
esses locais (RESENDE, 2007b), tal como em Paludzyszyn Filho et al. (2001) que
mesmo com interagdes significativas, a perda do potencial genético de progénies na
selecdo ao se ignorar o efeito dessa interagdo foi minima.

A andlise conjunta compreendo as duas zonas de melhoramento,
apresentou baixa variancia genética aditiva, baixos valores de h2,, altos valores de
herdabilidade média de progénies (h2mp) e altas acuracias seletivas (Acprog) (TABELA
4.6). O c?parc foi de baixa magnitude para a andlise conjunta compreendendo os
locais B e C e valores mais altos e significativos a 1% de probabilidade pelo teste da
razdo de verossimilhanca foram estimados para a analise conjunta para os locais A
e D (TABELA 4.6 e TABELA 4.7).



TABELA 4.5 - COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS
GENETICOS PARA DAP EM TESTE DE PROGENIES
AOS NOVE ANOS DE IDADE DE P. taeda PLANTADO
EM QUATRO LOCAIS NO ESTADO DE SANTA
CATARINA PELA ANALISE CONJUNTA.

AeD BeC
0% 0,521 2,176
O%parc 0,697 0,277
OZint 0,029 0,188
0% 2,742 8,999
o 3,989 11,640
hZa 0,131+ 0,03 0,187 + 0,04
C?parc 0,175 0,024
C2int 0,007 0,016
h2mp 0,545 0,692
ACprog 0,738 0,832
h?ad 0,125 0,154
IQloc 0,817 0,743
PEV 0,059 0,168
SEP 0,243 0,409
u 19,702 18,644

Onde: 0% varidncia genética aditiva; o%parc: varidncia ambiental entre parcelas; 0Z%nt:
variancia da interacdo genoétipo x ambiente; o%: variancia residual dentro da parcela
(ambiental + genética ndo aditiva); o%: variancia fenotipica individual; h2a: herdabilidade
individual no sentido restrito; c2parc: coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcela;
c2int: coeficiente de determinacdo dos efeitos da interagdo genétipo x ambiente; h2mp:
herdabilidade média de progénie; Acprog: acuracia da selecdo de progénies; h2aq:
herdabilidade aditiva dentro de parcela; rgoc: correlacdio genética entre locais; PEV:
variancia do erro de predicdo dos valores genotipicos de progénie, assumindo
sobrevivéncia completa; SEP: desvio padrdo do valor genotipico predito de progénie,
assumindo sobrevivéncia completa; u = Média geral do experimento.

TABELA 4.6 - ANALISE DE DEVIANCE PARA DAP EM TESTE DE
PROGENIES DE P. taeda AOS 9 ANOS DE IDADE EM
QUATRO LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA
PELA ANALISE CONJUNTA.

Local Efeito Deviance LTR Compp nente Coeficignte 9e
Variancia determinacéo
Parcela  8881,91 173,54* 0,697 0,175*
AeD Progénie 8715,50 7,13* 0,521 0,131*
Interagcdo 8708,89  0,52ns 0,030 0,007ns
Modelo 8708,37 - - -
Parcela 13827,06 2,81 0,277 0,016"s
BeC Progénie 13841,30 17,05* 2,176 0,187*
Interagdo 13830,26 6,01** 0,181 0,016**
Modelo  13824,25 - - -

Onde: LTR: Teste da razdo da verossimilhanga; **; * e ": significativo a 5%; 1% e nao

significativo pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de liberdade, respectivamente.
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Como os locais testados estdo em condicdes climaticas e de solo similares,
a suposicdo é que a formacdo das duas zonas de melhoramento tenha sido
influenciada pela declividade apresentada em cada local de instalacdo do teste de
progénies. Indicando que genoétipos mais produtivos em relevo mais plano ndo o séo
para as condi¢cbes de declividade, pois relevo e profundidade efetiva estdo entre os
atributos limitantes ao desenvolvimento da espécie, conforme trabalho de
Gomes et al. (2016). Esse resultado tem grandes implicacdes para a silvicultura da
espécie, pois na regido Sul, grande pare da silvicultura é realizada em &reas

declivosas.

4.3.2. Formacéao de pomares clonais de sementes

Pelo método da MHPRVG foram selecionadas 26 familias para formacao
dos PCS (TABELA 4.8) e a selecéo individual efetuada segundo os maiores valores
genéticos para DAP. Com isso, o PCS formado quando nédo se restringe o nimero
de individuos selecionados por familia, 0 PCS com no maximo cinco individuos por
familia (PCS-5) e o PCS com no méaximo quatro individuos por familia (PCS-4)
totalizaram 100 individuos para compor a populacdo selecionada. O PCS com no
maximo trés individuos por familia (PCS-3) totalizaram 78 individuos e o PCS com
no méaximo dois individuos por familia (PCS-2) 52 individuos.

As familias selecionadas pelo método MHPRVG coincidiram com o
ordenamento das familias pelos critérios de adaptabilidade (PRVG), de estabilidade
(MHVG) e pelos efeitos genéticos médios entre os ambientes. Resultados
semelhantes foram obtidos por Verardi et al. (2009) e, de acordo com o0s autores,
predicdes seguras sobre valores genéticos podem ser feitas com um Unico critério
de selecao contemplando produtividade, estabilidade e adaptabilidade. O método da
MHPRVG seleciona os materiais genéticos mais produtivos, com penalizagdo de
materiais genéticos instaveis e capitalizacdo da adaptabilidade dos materiais mais
estaveis (ROSADO et al., 2012), sendo juntamente com o método MHVG opcdes
mais seguras de selecdo, sendo esse Ultimo um pouco mais conservador
(RESENDE, 2007b).



TABELA 4.7 - ORDENAMENTO DAS MELHORES FAMILIAS

PARA PRODUTIVIDADE, ESTABILIDADE E
ADAPTABILIDADE PELO METODO (MHPRVG)
PARA A VARIAVEL DAP EM P. taeda PARA
DUAS ZONAS DE MELHORAMENTO,
COMPREENDENDO AS REGIOES DOS
LOCAIS A e D E DOS LOCAIS B E C NO
ESTADO DE SANTA CATARINA.

AeD BeC
Ordem Familia Ordem Familia
1 51 1 42
2 46 2 33
3 19 3 35
4 34 4 27
5 27 5 43
6 42 6 61
7 29 7 29
8 43 8 45
9 47 9 52
10 22 10 44
11 18 11 50
12 12 12 31
13 35 13 39
14 57 14 26
15 50 15 40
16 20 16 18
17 31 17 46
18 53 18 19
19 15 19 55
20 40 20 23
21 33 21 57
22 25 22 36
23 7 23 20
24 24 24 13
25 21 25 22
26 36 26 53

Onde: MHPRVG: média harménica da performance relativa dos valores

genéticos.
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Os maiores ganhos sado obtidos quando ndo se restringe o numero de

individuos selecionados por familia, porém esse tipo de selecdo resulta em um

menor tamanho efetivo populacional (Ne), pois sdo selecionados varios individuos

da mesma familia. Sendo inferior, inclusive, aos pomares com menor numero total

de individuos, mas com restricdo do numero maximo de individuos por familia
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(TABELA 4.9). Isso ocorre porque o tamanho efetivo populacional se refere ao
tamanho genético de uma populacdo e ndo ao numero de individuos que a compde
(RESENDE, 2015). Tamanhos efetivos populacionais pequenos implicam em
reducdo da diversidade genética e aumento da endogamia na préxima geracao.
Segundo Pires et al. (2011), um Ne de 50 é suficiente minimizar os efeitos da
depressao por endogamia.

A maximizacdo dos ganhos genéticos € obtida utilizando-se a sele¢do por
local. Fato que pode ser observado na selecéao para os locais A, B e C, comparados
com a selecao pela andlise conjunta para A e D e para B e C (TABELA 4.9). O
mesmo ocorreu com a selecdo pelo método da média harmdnica dos valores
genéticos preditos para DAP no trabalho de Martinez et al. (2012) e com a sele¢éo
pela andlise conjunta pelos valores genéticos aditivos para volume em Paludzyszyn
Filho et al. (2001). O local D ndo acompanhou essa tendéncia, pois ndo houve
diferencas significativas entre progénies nesse local, mas na andlise conjunta com o
local A houve diferenca significativa a 1% de probabilidade (TABELA 4.4).

No entanto, como a redugcdo dos ganhos nao foi expressiva, prefere-se a
formacdo de duas zonas de melhoramento com a implantacdo de um PCS para
atender as condi¢des que abrangem o teste instalado no local A e D e outro para os
locais B e C (TABELA 4.9), pois a formacdo de um menor nimero de pomares
clonais de sementes € benéfica ao programa de melhoramento genético pela
reducdo dos custos de operacao envolvidos na producdo de sementes.

Assim, a melhor estratégia para composi¢do da populacdo selecionada é o
estabelecimento de um PCS-4, sendo estabelecido um pomar para a zona de
melhoramento A e D, com um ganho genético de 3,3%, Ne de 57,6 e uma nova
média de 20,36 cm e um pomar para a zona de melhoramento B e C com um ganho
genético de 8,0%, Ne de 58 e uma nova média de 20,12 cm (TABELA 4.9).
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TABELA 4.8 - GANHO GENETICO, TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL E NUMERO DE
FAMILIAS COM A SELECAO INDIVIDUAL PARA A VARIAVEL DAP EM
P. taeda PARA DUAS ZONAS DE MELHORAMENTO, COMPREENDENDO AS
REGIOES DOS LOCAIS A E D E DOS LOCAIS B E C, E POR LOCAL NO
ESTADO DE SANTA CATARINA PARA FORMAGAO DE POMAR CLONAL DE

SEMENTES.
SEM PCS5 PCS-4 PCS-3 PCS-2
RESTRICAO

local G% Ne Fam G% Ne Fam G% Ne Fam G% Ne Fam G% Ne Fam
A 46 235 19 41 561 31 39 623 35 40 555 33 42 425 29
D 29 273 23 2,7 556 31 26 629 36 2,7 552 34 29 432 31
AeD 38 245 18 35 537 26 33 576 26 34 520 26 36 416 26
B 10,7 269 19 96 550 30 92 605 32 94 540 31 98 429 30
C 114 26,1 18 103 556 32 98 61,0 33 10,1 545 32 10,7 429 30

BeC 10,2 181 14 84 529 25 80 580 26 81 520 26 84 416 26

Onde: Gw: ganho genético em porcentagem; Ne: tamanho efetivo populacional; Fam: niumero de familias
selecionadas; PCS-5: pomar clonal de sementes com no maximo cinco individuos da mesma familia; PCS-4:
pomar clonal de sementes no méaximo quatro individuos da mesma familia; PCS-3: pomar clonal de sementes
no maximo trés individuos da mesma familia; PCS-2: pomar clonal de sementes no maximo dois individuos
da mesma familia.

4.3.3. Tamanho e estrutura da populacao selecionada

O tamanho da populacdo selecionada sera de 200 individuos estruturados
em duas populagfes, sendo estabelecido um PCS-4 com 100 individuos para a zona
de melhoramento A e D, e um pomar para a zona de melhoramento B e C.

A populacéo selecionada, da zona de melhoramento A e D, foi distribuida
em treze grupos distintos de familias pela analise de divergéncia genética e
agrupamento pelo método de Tocher com base nas distancias de Mahalanobis
obtidas a partir de analise multivariada envolvendo as variaveis DAP para ambos os
locais e H para o local A (TABELA 4.10).

O grupo | engloba 26% das familias presentes no teste de progénies
avaliado e 42% das familias selecionadas para compor o PCS (TABELA 4.10). A
distancia genética média encontrada foi de 3,92, a maior distancia genética ocorreu
entre as familias 9 e 55 (23,912) e a menor entre as familias 1 e 45 (0,001). Dentre
as matrizes selecionadas para o PCS, a maior distancia genética ocorreu entre as
familias 54 e 51 (9,656). A familia com maior valor genético para DAP pertence ao
grupo Xlll e os grupos Xl e VII possuem as familias com os menores valores

genéticos para DAP.
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TABELA 4.9 - AGRUPAMENTO (TOCHER) PELAS DISTANCIAS DE
MAHALANOBIS EM P. taeda ENVOLVENDO AS
VARIAVEIS DAP E ALTURA TOTAL PELA
ANALISE CONJUNTA DE UM TESTE DE
PROGENIES AVALIADO NOS LOCAIS A E D NO
ESTADO DE SANTA CATARINA.

Grupos Familias

I 1 7 12 15 21 24 25 31 40 45 50 52 53 57
Il 2 3 5 6 23 44 54 56 63

11 4 8 13 16 32 36 39

v 27 34 42 46 47
\Y 18 20 29 35

Vi 22 33 43

Vi 10 11

Viii 9 41

IX 14 26

X 55 61

XI 19

Xl 48

Xl 51

Para a populacéo selecionada da zona de melhoramentos B e C, as familias
foram agrupadas em cinco grupos distintos pelo método de Tocher com base nas
distancias de Mahalanobis obtidas a partir de andlise multivariada envolvendo as
variaveis DAP e H. O grupo | engloba 47% das familias presentes no teste de
progénies avaliado e 72% das familias selecionadas para compor o PCS estédo
presentes no grupo Il (TABELA 4.11). A distancia genética média encontrada foi de
3,92, a maior distancia genética ocorreu entre as familias 8 e 44 (31,199) e a menor
entre as familias 3 e 14 (0,004). Dentre as matrizes selecionadas para o PCS a
maior distancia genética ocorreu entre as familias 44 e 46 (26,882) e a menor entre
as familias 27 e 35 (0,009).

Os valores de distancia média e minima sédo menores do que as obtidas no
estudo de FREITAS et al. (2012), ou seja, ha uma menor variabilidade genética na
populacdo estudada que as avaliadas pelos autores que utilizaram material genético

de procedéncia Misiones (Argentina) e origem Marion County - Florida (EUA).
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TABELA 4.10 - AGRUPAMENTO (TOCHER) PELAS DISTANCIAS DE
MAHALANOBIS EM P. taeda ENVOLVENDO AS VARIAVEIS
DAP E ALTURA TOTAL PELA ANALISE CONJUNTA DE UM
TESTE DE PROGENIES AVALIADO NOS LOCAIS B E C NO
ESTADO DE SANTA CATARINA.

Grupos  Familias
1 2 3 4 5 7 910 11 12 13 14 15 16 20 21 22
32 34 41 47 48 51 54 57
Il 19 23 27 29 31 33 35 36 39 40 42 43 45 50 52 53 61 18
11 6 8 24 46 55 56 63
v 25 26
\Y 44

4.3.4. Recombinacédo dos individuos

Visando a obtencado de individuos mais produtivos e possibilitando maiores
ganhos genéticos, recomendam-se cruzamentos controlados no PCS-4 formado
para os locais B e C entre as progénies da familia 44 (grupo V) e as progénies das
familias que estdo presentes no grupo Il. Uma vez que o grupo Il contém as nove
familias com maiores valores genéticos para DAP (27, 29, 33, 35, 42,43, 45, 52 e
61) (TABELA 4.11).

Para o PCS-4 formado para os locais A e D, recomendam-se 0 cruzamento
das progénies das familias 19 e 51 com as progénies das familias que estéo
presentes no grupo IV, que estdo entre as familias com maiores valores genéticos
preditos para DAP (TABELA 4.10).

Cruzamentos entre individuos selecionados pertencentes a excelentes
familias de diferentes grupos deve ser enfatizado visando aumentar a probabilidade
de obtencdo de heterose (RESENDE, 2007b). Quanto mais divergentes forem os
genitores, maior a possibilidade de ocorrer a variabilidade na populacdo segregante
e maior possibilidade de reorganizacdo dos alelos com novas combinacdes
favoraveis (MANFIO et al., 2012).
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4.4.CONCLUSOES

Ha interacdo genotipo x ambiente para a variavel DAP no material avaliado
aos nove anos de idade, sendo identificadas duas zonas de melhoramento distintas,
com base na correlacéo genética do desempenho das progénies nos locais;

A maximizacao da variabilidade e ganhos genéticos pode ser obtida com a
formacao de PCS com100 individuos com restricdo de no maximo quatro individuos

por familia.
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5. SELECAO GENETICA PARA CRESCIMENTO E QUALIDADE DE FUSTE EM
Pinus taeda L. PARA FORMACAO DE POMARES CLONAIS DE SEMENTES

RESUMO

A selecéo genética € a principal ferramenta usada na formacédo de pomares
de sementes de geragbes avancadas. Esse trabalho teve como objetivo determinar
um método eficiente de sele¢do genética, simultanea para crescimento e qualidade
de fuste, para formacdo de pomares clonais de sementes. Para isso, avaliou-se um
teste de progénies de P. taeda plantado em dois diferentes locais no estado de
Santa Catarina. O teste foi plantado com 53 familias comuns, em delineamento de
blocos casualizados, com sete repeticbes, parcelas lineares de seis plantas e
espacamento de 2,5 m x 2,0 m. As variaveis diametro a altura do peito, retidao e
conicidade de fuste foram avaliadas em todos os individuos aos nove anos de idade.
Os componentes de variancia e parametros genéticos foram estimados utilizando o
software Selegen REML/BLUP®. Para selecdo simultanea das caracteristicas foram
empregados os métodos: selecdo direta, niveis independentes, indice de selecéo de
Smith e Hazel, indice multiplicativo e indice de soma dos postos. O método da
selecéo direta foi eficiente somente para obtencdo de ganhos genéticos diretos na
variavel alvo da selecado, porém resultou em ganhos genéticos insatisfatorios para as
demais varidveis. A selecdo via niveis independentes proporcionou o menor ganho
genético total. Os indices de selecao utilizados (Smith Hazel, multiplicativo e soma
dos postos) nao diferiram consideravelmente nos ganhos genéticos totais e
apresentaram coeficiente de coincidéncia de Cohen (k) préoximos de 0,60. O
estabelecimento de um pomar clonal de sementes utilizando o indice de selecdo de
Smith e Hazel com igual énfase para as caracteristicas DAP, retiddo de fuste e
conicidade, com restricdo de no maximo quatro individuos por familia, & a estratégia
com melhor eficiéncia na distribuicio de ganhos e maior tamanho efetivo

populacional.

Palavras chave: retidéo, conicidade, indice de selecéo, niveis independentes
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ABSTRACT

Genetic selection is the main tool used in advanced generation seed
orchards establishment. The objective of this work was to determine an efficient
method of genetic selection, simultaneously for growth and stem quality, for the
formation of clonal seed orchards. For this, a progeny trial of P. taeda planted at two
different locations in the state of Santa Catarina was evaluated. The trial was planted
with 53 common families, in a randomized block design, with seven replicates, linear
plots of six plants and spacing of 2.5 m x 2.0 m. The variables diameter at breast
height, straightness, and conicity were evaluated in all individuals at the age of nine.
The variance components and genetic parameters were estimated using the Selegen
REML / BLUP® software. For the simultaneous selection of both characteristics, the
following methods were used: direct selection, independent levels, Smith and Hazel
selection index, multiplicative index and rank summation index. The direct selection
method was efficient only to obtain direct genetic gains in the target variable of the
selection, but resulted in unsatisfactory genetic gains for the other variables.
Selection via independent levels provided the lowest total genetic gain. The selection
indexes used (Smith Hazel, multiplicative and rank summation) did not differ
considerably from each other in the total genetic gains and presented a Cohen
coincidence coefficient (k) close to 0.60. The establishment of a clonal seed orchard
using the Smith and Hazel selection index with the same emphasis for DBH
characteristics, stem straightness and conicity, with the restriction of four individuals
per family at most is the strategy with the best efficiency in the distribution of gains

and greater effective population size.

Key words: straightness, conicity, selection index, independent levels
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5.1.INTRODUCAO

Plantios com as espécies do género Pinus ocupam 1,6 milhdo de hectares e
se concentram no Parana (42%) e em Santa Catarina (34%) (IBA, 2017). A principal
espécie plantada € o Pinus taeda, que teve um aumento substancial em
produtividade resultante, principalmente, de programas de melhoramento genético
conduzido desde a década de 1960 por empresas florestais, instituicdes publicas
federais e estaduais e universidades (AGUIAR et al., 2011).

Apesar do P. taeda se destacar pelo seu bom crescimento e qualidade da
madeira para producado de celulose de fibra longa pelo processo Kraft, producéo de
madeira serrada, laminados, chapas e compensados (MARTINEZ et al.,, 2012)
observa-se, na Ultima década, um decréscimo na area plantada com a espécie. Esse
fato é decorrente de sua substituicdo por espécies do género Eucalyptus, em funcéo
da menor rotacdo e expansao das industrias de celulose de fibra curta. Além disso,
os investimentos em melhoramento genético do P. taeda tém focado,
principalmente, a maior produtividade volumétrica da biomassa usada para
fabricacédo de papel e painéis.

Para atender o nicho de mercado para madeira sélida, as estratégias de
melhoramento para P. taeda devem visar produtividade e qualidade da madeira.
Dentre as caracteristicas relacionadas a produtividade, o DAP é a variavel mais
utilizada para fins de selecdo, pois além de ser de facil mensuracdo possui altas
correlagdes genéticas com altura (MARTINEZ et al., 2012 e CUMBIE et al., 2012) e
volume (CUMBIE et al., 2012). Quanto a qualidade da madeira, caracteristicas de
fuste como a retiddo e a conicidade sdo de grande importancia para industria de
processamento da madeira, pois a competitividade do setor € afetada pelo baixo
rendimento na conversio da madeira (MURARA JUNIOR et al., 2013). Arvores com
fuste mais reto e menos conico sdo mais adequadas para processamento em
serrarias e laminacao, pois resultam em maior rendimento de conversdao (MORAES
et al., 2007; NOGUEIRA et al., 2008).

A selecdo baseada em uma ou poucas caracteristicas pode se mostrar
inadequada em programas de melhoramento genético por ndo resultar em um

produto final superior que atenda a varios segmentos o mercado (MARTINS et al.,
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2006) assim, quando o objetivo de selecao envolve mais de uma caracteristica que
nao sejam correlacionadas sob o ponto de vista genético, métodos de selecdo como
niveis independentes e indices de sele¢cdo podem ser adotados visando ganhos
genéticos em varios caracteres (PIRES et al., 2011). O uso dos indices de selecao
apresenta algumas dificuldades e limitacbes, mas sdo vantajosos por
proporcionarem maiores ganhos totais, com melhor distribuicdo de ganhos entre os
caracteres (MARTINS et al., 2006).

Esse trabalho teve como objetivo determinar a melhor estratégia de selecéo
simultdnea para crescimento e qualidade de fuste em teste de progénies de P.
taeda, visando a formacdo de pomares clonais de sementes de geracdes

avancadas.

5.2. MATERIAL E METODOS

5.2.1. Area experimental e material genético

A area experimental esta localizada nos municipios de Rio Negrinho e Lages
no estado de Santa Catarina, em regido de planalto. O clima é classificado como Cfb
segundo Koéppen, subtropical Umido com verdo ameno, sem estacdo seca
(ALVARES et al., 2013). As regides apresentam incidéncia de geada nos meses
mais frios. Na TABELA 3.1 estdo descritas as demais caracteristicas e localizagéo

do experimento.

TABELA 5.1 - LOCALIZACAO E CARACTERIZACAO DA AREA EXPERIMENTAL
DO TESTE DE PROGENIES DE P. taeda.

LOCAL A LOCAL D
Municipio Rio Negrinho/SC Lages/SC
Altitude (m) ™ 852 895
Solo Cambissolo Haplico Cambissolo Humico
Declividade ™ Suave Ondulado Suave Ondulado
Precipitacdo média (mm) 1876 1854
Temperatura minima (°C) 13,2 11,6
Temperatura maxima (°C) 22,1 21,2
Temperatura média (°C) 18,3 16,1

Nota: *1: caracteristica avaliada no local do teste

As progénies sao oriundas de um pomar clonal de sementes (PCS) de 12

geracdo, com material da origem Florida, Louisiana e Georgia, EUA, e de arvores
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selecionadas em uma area de producdo de sementes (APS) com material de
procedéncia do Zimbabwe. A inclusdo do material genético da APS Zimbabwe visou
aumentar a base genética do material da PCS, conforme previamente determinada
por Lima (2010).

O teste de progénies de polinizacédo aberta foi conduzido em dois ambientes
diferentes (Locais A e D) e a instalacdo ocorreu em delineamento de blocos
casualizados, com sete repeticdes por local, parcelas lineares de seis plantas,
espacamento de 2,5 m x 2,0 m com bordadura dupla e 53 familias comuns.

As avaliagdes foram realizadas quando as arvores tinham nove anos de
idade. A variavel DAP (diametro a altura do peito) foi avaliada em cm usando suta.
Foi atribuida notas para a caracteristica qualitativa de retiddo de fuste, sendo: 3 —
fuste reto; 2 — moderamente tortuoso; 1 — fortemente tortuoso (FIGURA 5.1).

FIGURA 5.1 — NOTAS UTILIZADAS NA AVALIACAO QUALITATIVAS PARA RETIDAO DE FUSTE

|

A conicidade da primeira tora (2,30 m de comprimento) do fuste (FC) foi
avaliada dividindo o diametro mensurado a 10 cm de altura (Dbase) pelo diametro
mensurado a 2,3 m de altura (Dz2,30) conforme a equagéo 1.

FC = D2,30/Dbase [1]
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As correlacdes genéticas entre as variaveis foram obtidas via modelo 102 do
software SELEGEN — REML/BLUP®.

Para minimizar os efeitos de competicdo entre as arvores vizinhas e das
falhas no experimento, utilizou- se modelos fenotipicos de competicao via analise de
covariancia, empregando como covariavel o indice de competicdo de Hegyi (IC),
conforme descrito em Ishibashi et al. (2017). A eficiéncia da covariavel foi testada via
coeficientes de autocorrelagdo entre residuos nos sentidos das linhas ou entre
colunas (pL), das colunas ou entre linhas (oc) e pelo valor da estatistica d para o
teste de independéncia de residuos de Durbin-Watson que foram obtidos com
auxilio do modelo estatistico 113 do software SELEGEN - REML/BLUP®
(RESENDE, 2007a).

5.2.2. Estimativa de parametros genéticos

As analises genéticas dos testes de progénies foram efetuadas com o uso
do software SELEGEN — REML/BLUP®. Para a sele¢édo de individuos e genitores
em progénies de meios irmaos, no delineamento utilizado e por local foi utilizado o
modelo estatistico 131 (equacado 2), em que y é o vetor de dados, r € o vetor dos
efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, a € o vetor dos
efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p € o vetor dos

efeitos de parcela (assumidos como aleatérios), € é o vetor de erros ou residuos

(aleatdrios). O coeficiente B refere-se a regressdo associada a covariavel Cov | As
letras romanas mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos
efeitos (RESENDE, 2007a).

y=Xr+pCov+Za+ Wp+ ¢ [2]

Para a selecdo nos dois locais (analise conjunta) foi utilizado o modelo 4
(equacao 3), com os dados fenotipicos ajustados, em que y é o vetor de dados, r é o
vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, a € o

vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p € o
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vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatorios), i é vetor dos efeitos da
interacdo genotipo X ambiente (aleatérios), e € € o vetor de erros ou residuos
(aleatdrios). As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos (RESENDE, 2007a).

y=Xr+Za+Wp+ Ti+ ¢ [3]

5.2.3. Ajuste dos valores fenotipicos

Com base no valor da covariavel de cada individuo (x;), do valor médio da

covariavel (¥) e do coeficiente de regressdo residual (8) entre a covariavel e os
dados; os valores fenotipicos para cada individuo sobrevivente foram ajustados
conforme equacgéo 4 para a covariavel IC, sendo Y;; o valor fenotipico medido para

cada individuo e Y;;. 0 valor fenotipico ajustado para cada individuo.
Yije = Yy — B (xi; — %) [4]
5.2.4. Andlise de deviance

Para testar a significancia dos efeitos aleatérios do modelo, realizou-se a
analise de deviance (ANADEV) empregando-se o0 teste da razdo da maxima
verossimilhanca (LTR), cuja significancia foi avaliada pelo teste qui-quadrado com
um grau de liberdade (RESENDE, 2007a).

5.2.5. Selegdo simultanea de vérias caracteristicas

Além da selecdo direta e indireta, foram empregados quatro métodos de

selecdo simultéanea para as variaveis DAP, retiddo (RET) e fator de conicidade (FC).
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a) Indice classico de Smith e Hazel

O indice classico de Smith e Hazel considera as covariancias genéticas e
fenotipicas entre os n caracteres e também um peso econémico para cada carater. O
indice é dado por meio do somatdério de n variaveis, ponderadas por seus respectivos
coeficientes b (equacdo 5), em que | € o indice calculado para cada progénie da
populacdo-base; b é o coeficiente de ponderacao do indice e y o valor fenotipico do
cararter (PIRES et al. 2011).

I= ¥ 1bixy; [5]

Para estimacdo do indice de selecdo de cada progénie, é necessaria a
estimacdo do vetor b, o qual é obtido de forma que a correlacdo entre | e H seja
maximizada, em que b coeficiente de ponderacao do indice; G é a matriz de variancias
e covariancias genéticas entre os caracteres e P! é a inversa da matriz de variancias e

covariancias fenotipicas entre os caracteres (equacao 6) (CRUZ et al., 2014).

b=PlxGxw [6]

O peso econbmico (w) adotado foi o0 método de igual énfase, calculado com o

inverso do desvio padréo fenotipico de cada carater.

b) Indice multiplicativo (IM)

Os valores genéticos de cada variavel foram multiplicados para formacédo do

indice de selecao multiplicativo (IM).

c) Indice com base em soma de postos (MM)

O indice proposto por Mulamba e Mock (1978) classifica os genoétipos em
relacdo a cada um dos caracteres, em ordem favoravel ao melhoramento, e somadas
as ordens de cada material, referente a cada caractere, resultando no indice de
selecdo (CRUZ et al., 2014). Os individuos foram classificados pelo seu valor genético

individual.
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d) Niveis independentes

No método de niveis independentes de eliminacdo, foram selecionados 20%
dos individuos sobreviventes com maiores valores genéticos individuais para DAP,
destes foram selecionados 50% dos individuos com os melhores valores genéticos

para fator de conicidade e por fim os melhores valores genéticos para retidao de fuste.

5.2.6. Formacédo de pomares clonais de sementes

Foram selecionados o0s individuos com o0s maiores valores genéticos
individuais ou maior indice de selecéo, estabelecendo-se a selecdo com no maximo

quatro individuos da mesma familia (PCS-4).
5.2.7. Tamanho efetivo populacional (Ne)

Para célculo do tamanho efetivo populacional foi utilizada a expresséo para
selecdo em populacbes experimentais mondicas alégamas com variados nameros
de individuos selecionados por familia de meios irmaos (equacédo 7), onde Nt é o
namero de familias selecionadas, Kr € o nimero médio de individuos selecionados
por familia e o € a variancia do namero de individuos selecionados por familia
(RESENDE, 2002).

Ne = (4 x Nr x K)/(Kf + 3 + (0% /K )) [7]
5.2.8. Ganho genético

O calculo do ganho genético foi efetuado conforme o exposto nas equacdes
8 e 9, onde a, € a média do valor genético dos individuos selecionados; n o niumero

de individuos selecionados e x a média do teste.

G = (as)/n 8]
Go, = (G)/% x 100 [9]
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5.2.9. Coeficiente de coincidéncia de Cohen (K)

Para verificar a concordancia entre os individuos selecionados em cada
método de selecdo foi utilizado o Coeficiente de coincidéncia de Cohen (K),
calculado conforme equacdo 10, em que No € o0 numero de concordancias
observadas, Na € o nimero de concordancias esperadas ao acaso e Np 0 numero
de pares de dados (RESENDE, 2015). Para MNa foi considerado a intensidade de

selecéao.

k = [No— Na]/[Np — Na] [10]

5.3.RESULTADOS E DISCUSSAO

5.3.1. Populacéo base

Conforme detalhado, a populacdo base € constituida de 4452 arvores (53
familias x 7 blocos x 6 plantas/parcela x 2 locais) que compdem o teste de
progénies. Metade das familias foi selecionada em um pomar clonal de primeira
geracdo, com material originado da Geoérgia, EUA, e outra metade de material
genético oriundo de uma area de producdo de sementes com material genético
procedente de Zimbabwe. A selecdo das matrizes que integram o pomar clonal de
primeira geracdo se deu via selecdo genética utilizando indice combinado de
selecdo contemplando as variaveis volume, retiddo de fuste e conicidade. Ja as
matrizes que compde a APS foram selecionadas fenotipicamente para DAP e retidao

de fuste.

d) Ajuste dos valores fenotipicos

As variaveis DAP, DAPpase € DAP230m, nos locais A e D, apresentaram
coeficientes de autocorrelacdo entre residuos negativos e significativos no sentido
das linhas e das colunas. Desta forma os valores fenotipicos foram ajustados e

utilizados para fins de selecdo. Utilizou-se a covariavel indice de competicdo de
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Hegyi, pois essa minimizou os efeitos de competicdo e das falhas do experimento,
resultando em coeficientes de autocorrelacdo entre residuos positivos no sentido
das linhas e ndo significativo no sentido das colunas apds o ajuste dos valores
fenotipicos.

A variavel retiddo de fuste apresentou coeficientes de autocorrelacdo entre
residuos no sentido das linhas e das colunas néo significativos em ambos os locais,

ndo necessitando de ajuste dos valores fenotipicos.

a) Correlacdo genética entre variaveis

As correlagdes genéticas entre as variaveis analisadas apresentaram baixa
magnitude para os dois locais analisados, de acordo com a classificagdo de
Resende (2015) (TABELA 5.2). CorrelagcBes nulas entre a variavel retidao e variaveis

de crescimento em P. taeda podem ser vistas no trabalho de Ferreira (2005).

TABELA 5.2 - CORRELACAO GENETICA ENTRE AS
VARIAVEIS DAP, RETIDAO (RET) E
FATOR DE CONICIDADE (FC) EM
UM TESTE DE PROGENIES DE P.
taeda EM DOIS LOCAIS NO
ESTADO DE SANTA CATARINA.

LOCAL A LOCAL D
DAP X RET 0,13 0,26
DAP X FC 0,10 0,08
RET X FC 0,00 0,20

Sao consideradas altas as correlacbes genéticas acima de 0,67, conforme
Resende (2015). Na auséncia deste tipo de correlacdo existe a impossibilidade de
efetuar a selecdo indireta entre as variaveis (RESENDE, 2002). Assim, é
recomendavel o uso de sistemas que contemple a selecdo para varias

caracteristicas.

b) Anélise por local

As arvores apresentaram desempenho silvicultural semelhante para as trés

caracteristicas avaliadas nos dois locais de plantio (TABELA 5.5). O incremento
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médio para variavel DAP foi de 2,19 cm.ano®. Esse desempenho é inferior ao
relatado por Martinez et al. (2012), mas superior ao observado por Coutinho et al.
(2017) e Ferreira (2005) para a espécie, o que demonstra o potencial silvicultural da
populacao estudada.

No geral, a populacdo base apresenta boa retiddo de fuste, condizente com
fato de que essa caracteristica fez parte da selecdo das matrizes que deram origem
para a populacdo base. O valor médio observado para a variavel forma de fuste foi
2,66 (TABELA 5.5) com aproximadamente 70% dos individuos qualificados com nota
maxima de 3. Valores inferiores foram relatados por Ferreira (2005) que estabeleceu
notas de 0 a 1 para retiddo de fuste em teste de progénies de P. taeda aos 17 anos
e obteve nota média de 0,51. Silva et al. (2011) obteve média de 2,99 (nota maxima
de 5) em teste de progénies de P. caribea aos 14 anos de idade e; utilizando a
mesma escala de notas, Aguiar et al. (2010), obteve nota média de 3,3 para P.
greggii em teste aos 13 anos.

A média para variavel fator de conicidade (primeira tora de 2,20 m de
comprimento) foi de 0,77, o que pode ser considerado um desempenho médio
(TABELA 5.5) quando comparado ao trabalho de Bonduelle et al. (2006) que,
avaliando toras de Pinus sp., obtiveram valor de 0,91 para a variavel fator de
conicidade. Os autores afirmam que quanto mais cilindrica a tora maior o rendimento
para laminacdo, uma vez que ha menor perda de madeira no processo de
arredondamento.

A analise de deviance apontou diferencas significativas entre as progénies
somente no local A, sendo para as variaveis DAP e fator de conicidade, significancia
a 1% de probabilidade e, para forma de fuste, a 5% de probabilidade pelo teste da
razado de verossimilhanca (LRT) (TABELA 5.3). No local D ndo houve significancia
para os efeitos de progénies, mas houve significancia a 1% de probabilidade para os
efeitos de parcelas em todas as variaveis (TABELA 5.4), o que indica que o efeito
ambiental predominou na variacdo entre as progénies para as variaveis avaliadas

nesse local.
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TABELA 5.3 - ANALISE DE DEVIANCE EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda AOS
9 ANOS DE IDADE PARA O LOCAL A NO ESTADO DE SANTA
CATARINA PELA ANALISE INDIVIDUAL.

A COMPONENTE COEFICIENTE DE
VARIAVEL EFEITO DEVIANCE LTR VARIANCIA DETERMINACAO

Parcela 5113,18 64,29* 0,674 0,141*
DAP Progénie 5061,8 12,91* 0,812 0,169*
Modelo 5048,89 - - -
Parcela -741,21 54,56* 0,025 0,128*
Retiddo  progénie 789,96 5,81%* 0,032 0,100**
Modelo -795,77 - - -
Parcela -10839,42  10,97* 0,0002 0,053*
Fator de . . .
conicidade Progénie -10834,76 15,63 0,0001 0,146
Modelo -10850,39 - - -

Onde: LTR: Teste da razdo da verossimilhanga; **; * e ns: significativo a 5%; 1% e ndo significativo
pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de liberdade, respectivamente.

TABELA 5.4 - ANALISE DE DEVIANCE EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda AOS
9 ANOS DE IDADE PARA O LOCAL D NO ESTADO DE SANTA
CATARINA PELA ANALISE INDIVIDUAL.

COMPONENTE  COEFICIENTE DE
VARIANCIA DETERMINACAO

VARIAVEL EFEITO DEVIANCE LTR

Parcela 3685,72 134,94* 0,373 0,240*
DAP Progénie 3554,4 3,62 0,747 0,121ns
Modelo 3550,78 - - )
Parcela -454.,67 16,01~ 0,024 0,089*
Retiddao  Progénie -469,39 1,29 0,013 0,050
Modelo -470,68
Parcela -6541,32 20,02* 0,0004 0,095*
Fator de . N .
conicidade Progénie -6557,67 3,67 0,0004 0,091
Modelo -6561,34

Onde: LTR: Teste da raz&o da verossimilhancga; **; * e ns: significativo a 5%; 1% e néo significativo
pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de liberdade, respectivamente.

Os valores do coeficiente de determinacdo dos efeitos de parcela (CZparc)
ficaram acima do recomendado (TABELA 5.5) por Sturion e Resende (2005) que
consideram baixos c%arc menores que 0,10 para herdabilidades altas. Além disso, os
efeitos de parcela a 1% de probabilidade foram significativos para todas as variaveis
e locais (TABELA 5.3 e TABELA 5.4), indicando que, para os valores de
herdabilidades encontrados, ndo houve eficiéncia no delineamento empregado, pois
permaneceu a heterogeneidade ambiental dentro dos blocos. Porém, o coeficiente

de variacdo experimental (CVex) foi de baixa magnitude, inferiores a 8%, em todos
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os locais para DAP e fator de conicidade, indicando, conforme Martinez et al. (2012),
uma boa preciséo experimental para essas variaveis (TABELA 5.5).

O coeficiente de variacdo genética individual (CVgi%) foi baixo para todas as
variaveis em ambos locais (TABELA 5.5), o que néo é favoravel para o progresso
genético com a selecdo, pois coeficientes de variacdo genética aditiva dao indicios
da existéncia de variabilidade genética e, quanto maior for esse valor, maior sera a
facilidade de se encontrar individuos superiores que poderdo proporcionar ganhos
na selecéo (AGUIAR et al., 2010).

As herdabilidades no sentido restrito (h2a) estimadas para as variaveis no
local A foram maiores que as estimadas no local D (TABELA 5.5). Para DAP, os
valores de h2, ficaram abaixo da média dos valores encontrados nos trabalhos de
Ferreira (2005), Cumbie et al. (2012), Martinez et al. (2012) e Coutinho et al. (2017)
em testes com P. taeda. O valor predito de h2a para retiddo do fuste no local A foi
superior ao obtido por Ferreira (2005) em P. taeda e Silva et al. (2011) em P.
caribaea var. caribaea. Para essa variavel, Aguiar et al. (2010) obteve hZa de 0,26
em P. greggii e Wu et al. (2008) estimava de 0,23 em P. radiata.

As herdabilidades médias de progénies (h2mp) foram baixas no local D e para
a variavel retiddo de fuste no local A. Nesse mesmo local, as variaveis DAP e fator
de conicidade apresentaram valores altos de h2mp (0,52 a 0,55) e conduziram a altas
acuracias seletivas (72% a 74%) na selecao de progénies (TABELA 5.5), que de
acordo com Resende (2007b), acuracias acima de 70% sao desejaveis nas etapas

iniciais e intermediarias do melhoramento.
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TABELA 5.5 - COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS GENETICOS PARA
DAP, RETIDAO (RET) E FATOR DE CONICIDADE (FC) AOS NOVE
ANOS DE IDADE EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda PLANTADO
EM DOIS LOCAIS NO ESTADO DE SANTA CATARINA PELA ANALISE

INDIVIDUAL.
LOCAL A LOCAL D

DAP RET FC DAP RET FC
0% 0,812 0,025 0,0002 0,377 0,013 0,0004
02parc 0,674 0,032 0,0001 0,747 0,024 0,0004
0% 3,305 0,196 0,001 1,984 0,230 0,004
0% 4,791 0,254 0,002 3,107 0,267 0,004
" 0,169+ 0,100+ 0,146+ 0121+ 0,050+ 0,091+

0,05 0,04 0,05 0,05 0,03 0,04
h2ajus 0,197 0,115 0,154 0,160 0,054 0,100
C2parc 0,141 0,128 0,053 0,240 0,089 0,095
h2mp 0,517 0,394 0,555 0,335 0,238 0,361
ACprog 0,719 0,627 0,745 0,578 0,487 0,600
h2ad 0,156 0,088 0,120 0,125 0,041 0,077
CVaos 4,514 5,975 2,002 3,168 4,350 2,610
CVgomo 2,257 2,988 1,001 1,584 2,175 1,305
CVes 5,770 9,811 2,373 5,471 9,542 4,257
CVr 0,391 0,305 0,422 0,290 0,228 0,307
PEV 0,098 0,004 0,000 0,063 0,003 0,000
SEP 0,313 0,062 0,005 0,250 0,050 0,008
u 19,961 2,663 0,771 19,383 2,644 0,762

Onde: 0% variancia genética aditiva; 0% variancia ambiental entre parcelas; o%: variancia residual dentro da
parcela (ambiental + genética ndo aditiva); o%: variancia fenotipica individual; h2,: herdabilidade individual no
sentido restrito; h2,us: herdabilidade individual no sentido restrito, ajustada para os efeitos de parcela; CZpac:
coeficiente de determinagdo dos efeitos de parcela; h?y,: herdabilidade média de progénie; Acpog: acuracia da
selecdo de progénies; h?q: herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgo,: coeficiente de variagdo genética aditiva
individual; CVqp,: coeficiente de variagdo genotipica entre progénies; CVey: coeficiente de variagcdo residual; CV;:
coeficiente de variagcdo relativo; PEV: variancia do erro de predigcdo dos valores genotipicos de progénie,
assumindo sobrevivéncia completa; SEP: desvio padrdo do valor genotipico predito de progénie, assumindo
sobrevivéncia completa; u = Média geral do experimento.

c) Correlacdo genética entre locais

Nao houve significancia no efeito da interacdo gendtipo x ambiente no
desempenho das progénies entre os locais pelo teste da razdo de verossimilhanca
(LRT) para as trés variaveis avaliadas (TABELA 5.6). Altas correlacdes genéticas
entre o desempenho das progénies nos dois locais foram observadas somente para
as variaveis DAP e fator de conicidade (TABELA 5.7). Deste modo, o
estabelecimento de somente uma zona de melhoramento entre os locais A e D
contemplando a selecdo simultdnea de caracteres é possivel com a inclusdo de

destas duas variaveis.
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O efeito de parcela foi significativo a 1% de probabilidade pelo teste da razéo
de verossimilhanca (LRT) para as trés variaveis avaliadas (TABELA 5.6) e 0 C2parc
superior a 0,10 para as variaveis DAP e retiddo de fuste (TABELA 5.7), o que
demonstra variabilidade entre as parcelas dentro dos blocos o que pode ter
influenciado os baixos valores de herdabilidade. Para melhor homogeneidade
ambiental dentro dos blocos poderiam ser adotadas parcelas menores e um maior
namero de repeticdes, ou ainda, outro delineamento experimental, pois ha uma

pequena declividade atuando nas duas direcbes do experimento em alguns blocos.

TABELA 5.6 - ANALISE DE DEVIANCE EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda AOS 9
ANOS DE IDADE PARA NO ESTADO DE SANTA CATARINA PELA
ANALISE CONJUNTA..

COMPONENTE COEFICIENTE DE

VARIAVEL EFEITO DEVIANCE LTR VARIANCIA DETERMINACAO

Parcela 8881,91  173,54* 0,697 0,175*
oap  Progénie 8715,5 7,13* 0,521 0,131*
Interacio ~ 8708,89 0,52 0,03 0,007
Modelo 8708,37 - - -
Parcela -1194,38  68,48* 0,029 0,113*
Retidso Progénie -1261,61 1,25ms 0,010 0,039"s
Interacdo  -1261,71 1,150 0,003 0,010m
Modelo -1262,86
Parcela -16972,30  36,14* 0,0002 0,081*
Fatorde Progénie  -17002,44 6,00 0,0002 0,089**
conicidade |nteracdo  -17007,87 0,577 0,00002 0,007"s
Modelo -17008,44

Onde: LTR: Teste da razdo da verossimilhanga; **; * e ns: significativo a 5%; 1% e n&o significativo
pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de liberdade, respectivamente.

A variancia genética aditiva (0%) estimada foi de baixa magnitude para as
variaveis DAP, retiddo de fuste e fator de conicidade que propiciaram baixos valores
de h2a (TABELA 5.7), assim como no trabalho de Aguiar et al. (2011) sendo o
ambiente a causa comum das variagOes existentes entre as progénies. Assim, a

selecédo nao resultara em ganhos expressivos.
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TABELA 57 - COMPONENTES DE VARIANCIA E
PARAMETROS GENETICOS PARA
DAP, RETIDAO (RET) E FATOR DE
CONICIDADE (FC) AOS NOVE ANOS
DE IDADE EM TESTE DE PROGENIES
DE P. taeda PLANTADO EM DOIS
LOCAIS NO ESTADO DE SANTA
CATARINA PELA ANALISE CONJUNTA.

DAP RET FC
0% 0,521 0,010 0,0002
OZparc 0,697 0,029 0,0002
02t 0,029 0,003 0,00002
0% 2,742 0,217 0,002
0% 3,989 0,259 0,003
h2 0,131+0,03 0,039+0,02 0,089 + 0,03
Coare 0,175 0,113 0,081
2t 0,007 0,010 0,007
h2mp 0,545 0,280 0,512
ACprog 0,738 0,529 0,715
hZag 0,125 0,034 0,075
(Gloc 0,817 0,485 0,752
PEV 0,059 0,002 0,000
SEP 0,243 0,043 0,006
u 19,702 2,654 0,767

Onde: o%: varidncia genética aditiva; 0% varidncia ambiental entre
parcelas; o%,: variancia da interagdo gendtipo x ambiente; o%: variancia
residual dentro da parcela (ambiental + genética ndo aditiva); o%: variancia
fenotipica individual; h2;: herdabilidade individual no sentido restrito; cZparc:
coeficiente de determinagdo dos efeitos de parcela; c3.: coeficiente de
determinagdo dos efeitos da interagdo genétipo x ambiente; h2yy:
herdabilidade média de progénie; Acuog: acuracia da selegdo de progénies;
h2.4: herdabilidade aditiva dentro de parcela; rgi.: correlagéo genética entre
locais; PEV: variancia do erro de predigdo dos valores genotipicos de
progénie, assumindo sobrevivéncia completa; SEP: desvio padréo do valor
genotipico predito de progénie, assumindo sobrevivéncia completa; u =
Média geral do experimento

5.3.2. Selecéo genética de individuos superiores

Para estabelecimento da populacdo selecionada, além de uma equilibrada
distribuicAo dos ganhos entre as caracteristicas, visou-se a manutencdo da
diversidade genética baseada no tamanho efetivo populacional (Ne). Para isso,
buscou-se um Ne acima de 50 e a sele¢do de no méaximo 4 individuos por familia na
formacdo de pomares clonais de sementes (PCS) com 100 individuos. Segundo
Pires et al. (2011), um Ne de 50 é suficiente minimizar os efeitos da depresséo por

endogamia e, conforme Resende (2015), a sele¢cdo com restricdo ao incremento da
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endogamia, com a reducdo no numero de individuos selecionados por familia,
aumenta o Ne sem impactar drasticamente o progresso genético (RESENDE, 2015).

Como nado houve diferenca significativa entre as progénies para as trés
variaveis avaliadas no local D pelo teste da razdo de verossimilhanca (LRT)
(TABELA 5.4) a selecéo por local foi efetuada somente para o local A.

Os maiores ganhos genéticos foram observados quando foi efetuada a
selecdo direta na variavel de interesse. Com valores preditos nos ganhos genéticos
de 3,86%, 1,71% e 3,07% para DAP, fator de conicidade e retiddo de fuste,
respectivamente, quando sao selecionados no maximo quatro individuos por familia
(PCS-4) (TABELA 5.8). Contudo, essa selecdo nao é eficiente para o progresso
genético das demais variaveis (TABELA 5.8), uma vez que a selecao indireta nao é
eficiente na presenca de correlacdes genéticas de baixas magnitudes (RESENDE,
2015), pois os melhores individuos para uma variavel ndo o sao para outra. Neste
caso é recomendavel a utilizacdo dos indices de sele¢éo, buscando a obtencéo de
respostas mais equilibradas nos ganhos, para as caracteristicas consideradas
(MARTINS et al., 2006).

TABELA 5.8 - GANHOS GENETICOS COM A SELECAO DIRETA E
INDIRETA PARA AS VARIAVEIS DAP, RETIDAO
(RET) E FATOR DE CONICIDADE (FC) EM TESTE
DE PROGENIES DE P. taeda PLANTADO NO LOCAL
A NO ESTADO DE SANTA CATARINA PARA
FORMACAO DE POMAR CLONAL DE SEMENTES

(PCS).
VARIAVEL PCS 4
SELECIONADA GANHOS DAP FC RET
GS 0,771 0,001 0,008
DAP
GSw% 3,86 0,11 0,31
GTw 4,31
Fo GS 0,092 0,013 0,001
GSw 0,46 1,71 0,04
GTw 2,21
GS 0,093 0,0005 0,082
RET
GSw 0,46 0,06 3,07
GTw 3,60

Onde: GS: ganho na sele¢éo; GS«: ganho genético em porcentagem; GTu:
ganho genético total em porcentagem; PCS-4: pomar clonal de sementes no
maximo quatro individuos da mesma familia.
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A ineficiéncia da selecdo direta pode ainda ser verificada pelos valores
praticamente nulos do coeficiente de coincidéncia de Cohen (k) entre essas variaveis
na selecéo direta (TABELA 5.9).

Os indices de selecdo utilizados (Smith Hazel, multiplicativo e soma dos
postos) apresentaram coeficiente de coincidéncia de Cohen (k) proximos de 0,60
(TABELA 5.9), ou seja, houve uma concordancia substancial entre os individuos
selecionados por esses indices e por isso proporcionaram ganhos genéticos totais
semelhantes. No entanto, priorizaram de forma diferente cada variavel (TABELA
5.10), assim, a decisdo em relacdo do melhor método de selecdo deve ser
condizente com o objetivo que se almeja com o programa de melhoramento

genético.

TABELA 5.9 - COEFICIENTE DE COINCIDENCIA DE COHEN (K) ENTRE OS
DIFERENTES METODOS DE SELECAO EM TESTE DE
PROGENIES DE P. taeda PLANTADO NO LOCAL A NO ESTADO
DE SANTA CATARINA PARA FORMACAO DE POMAR CLONAL
DE SEMENTES (PCS).

glEEIj—é)(;[?&% DAP FC RET NI IS MM IM
DAP 1 0,00 -0,01 0,27 0,32 0,15 0,37
FC 1 0,04 0,03 0,22 0,18 0,18
RET 1 0,20 0,14 0,21 0,25
NI 1 0,26 0,33 0,45
IS 1 0,60 0,60
MM 1 0,62

Onde: DAP: sele¢do direta para variavel DAP; FC: selecdo direta para variavel fator de
conicidade; RET: selecdo direta para variavel retiddo de fuste; NI: sele¢cdo pelo método de
niveis independentes; IS: indice classico de Smith e Hazel considerando igual énfase; IM:
indice multiplicativo; MM: indice de soma de postos.

Todos os métodos de selecdo apresentaram Ne maior que 50 na formacéo
do PCS-4 e ganhos genéticos totais maiores que os obtidos pela selecao direta e
indireta (TABELA 5.10). indices de selecdo também foram mais eficientes que a
selecdo direta e indireta nos trabalhos de Missio et al. (2004), Martins et al. (2006) e
Moraes Neto et al. (2007).

O indice classico de Smith e Hazel (IS) apresentou melhor distribuicdo de
ganhos genéticos, além do maior Ne (TABELA 5.10). Assim, a utilizagdo do indice

classico de Smith e Hazel (IS) foi o mais adequado para a estratégia de selecdo
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desejada, com nova média para a populacdo selecionada de 20,53 cm para DAP,

0,78 para fator de conicidade, 2,71 para retidao de fuste e Ne de 65,4.

TABELA 5.10 - GANHOS GENETICOS E TAMANHO EFETIVO
POPULACIONAL COM BASE EM METODOS DE
SELEGAO SIMULTANEA PARA AS VARIAVEIS DAP,
RETIDAO (RET) E FATOR DE CONICIDADE (FC) EM
TESTE DE PROGENIES DE P. taeda PLANTADO NO
LOCAL A NO ESTADO DE SANTA CATARINA PARA
FORMAGAO DE POMAR CLONAL DE SEMENTES.
METODO
SELECAO GANHOS  DAP FC RET Ne
NI GS 0,569 0,001 0,050
GSw 2,85 0,07 1,87 61,8
GTw 4,79
IS w 0,457 24,754 1,986
b 0,074 3,071 0,169
GS 0,573 0,008 0,043 654
GSuw 2,87 1,05 1,61
GTw 5,54
IM GS 0,593 0,005 0,058
GSw 2,97 0,67 2,18 60,3
GTw 5,82
MM GS 0,447 0,008 0,058
GSw 2,24 0,99 2,19 60,0
GTw 5,41

Onde: GS: ganho na selecdo; GS«: ganho genético em porcentagem; GTo:
ganho genético total em porcentagem; PCS-4: pomar clonal de sementes no
méximo quatro individuos da mesma familia; w: peso econdmico; b: coeficiente
de ponderagédo do indice; NI: sele¢do pelo método de niveis independentes; IS:
indice classico de Smith e Hazel considerando igual énfase; IM: indice
multiplicativo; MM: indice de soma dos postos; Ne: tamanho efetivo populacional.

A utilizacdo do método de igual énfase como peso econdmico padroniza 0s

valores dos caracteres mantendo a proporcionalidade dos mesmos, tornando-os

adimensionais. Nesse método considera-se que a alteracdo de unidade em

determinado caractere é tdo importante quanto a alteragdo de uma unidade em outro

caractere (PIRES et al., 2011). Outras opdes de pesos econdmicos podem ser vistos

no trabalho de Missio et al. (2004), em que os autores relatam que o emprego do

indice de Smith e Hazel, com a utilizacdo do CVgy como peso econdémico, propiciou

melhores resultados nos ganhos genéticos para as variaveis DAP, altura, forma de

fuste e volume em Pinus caribaea var. bahamensis. Ja4 em Eucalyptus grandis o uso

desse indice de selecdo, para caracteristicas de crescimento e de incidéncia de
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doencas, ndo proporcionou uma distribuicho de ganhos condizentes com o0s
propoésitos estabelecidos pelos autores (MARTINS et al., 2006). Moraes Neto et al.
(2007) utilizaram o indice multiefeito como fator de multiplicagéo no indice e esse foi
0 método que apresentou maior ganho genético total em Pinus caribaea var.
bahamensis para as variaveis forma do tronco, volume e DAP.

Na selecdo para formacdo de uma area produtora de sementes que atenda
os dois locais ndo houve a incluséo da variavel retiddo de fuste. A formacéo do PCS-
4 pela andlise conjunta, utilizando o indice de selecdo de Smith Hazel para as
variaveis DAP e fator de conicidade, resultou nas mesmas familias e na metade dos
individuos do PCS-4 formado para o local A.

A vista disso, sementes coletadas desses individuos podem ser utilizadas
para plantio na regido testada no local D resultando em uma nova média de 20,33
cm para DAP, 0,78 para fator de conicidade e 2,66 para retiddo de fuste. Ressalta-
se que é vantajosa ao programa de melhoramento genético a formacdo de areas
gue atendam uma zona de melhoramento pela reducdo de custos operacionais

envolvidos na producao de sementes.

5.4. CONCLUSOES

Ha baixa variabilidade genética na populacdo base estudada para as
caracteristicas DAP, retiddo de fuste e fator de conicidade. Observa-se interacdo
genadtipo x ambiente significativa para variavel retiddo de fuste entre os dois locais
testados ndo possibilitando a inclusdo dessa variavel para formacédo de um PCS que
atenda ambos locais.

A selecédo dos individuos usando o indice de selecdo de Smith e Hazel com
igual énfase para as caracteristicas DAP, retiddo de fuste e conicidade, é a melhor
estratégia para selecdo das arvores para compor um PCS, com restricdo de no
maximo quatro individuos por familia, a ser estabelecido no local A, pois apresenta

melhor eficiéncia na distribuicdo de ganhos e maior tamanho efetivo populacional.
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6. CONSIDERACOES FINAIS

A qualidade experimental é fator fundamental para a eficiéncia da selecao
genética, pois uma boa selecdo € dependente de estimativas de componentes de
variancia e predicdo de parametros genéticos confidveis. Dentre os fatores que
influenciam as estimativas, e que ndo podem ser controlados com antecedéncia, 0s
efeitos de competicdo entre plantas e a falhas de plantas vizinhas ndo devem ser
negligenciados.

A analise espacial com o uso dos coeficientes de autocorrelagdo residual foi
uma ferramenta de grande valor para avaliacdo da qualidade experimental e para
posterior validacdo da correcdo dos dados para efeitos de competicdo via andlise de
covariancia em teste de progénies de Pinus taeda com nove anos de idade. Ao se
corrigir os dados para os efeitos de competicdo houve uma reducao expressiva no efeito
genético predito, distincdo no ordenamento dos melhores individuos e na formacéo de
zonas de melhoramento. Portanto, sem o ajuste dos dados incorreriam erros na selegéao
e superestimavas nos ganhos genéticos.

A baixa variabilidade genética existente na populacédo-base estudada, que ja
havia sido detectada em estudos anteriores, sugere que esta populagdo ja atingiu seu
limite seletivo. Ainda assim, adotou-se uma estratégia visando a manutencdo da
diversidade genética na populagéo selecionada, com a formacdo de pomares clonais de
sementes com 100 individuos e restringindo no maximo quatro individuos por familia.
Sendo, 0s ganhos genéticos obtidos com a selecdo condizentes com o grau de
melhoramento da populacéo-base.

A recomendacao de cruzamentos controlados entre familias mais produtivas e
com maiores distancias genéticas podem aumentar a variabilidade genética na
populacdo segregante e de alelos com novas combinacdes favoraveis. Igualmente, a
introducdo de novos materiais genéticos para ampliar a base genética sera favoravel
para a continuidade do programa de melhoramento.

A populacao selecionada pode ser parte de um programa de melhoramento
genético para espécie estudada conduzido em populagdes multiplas e possibilita, ainda,
o estudo de outras varidveis relacionadas com a qualidade da madeira, como a
densidade basica, em funcdo da auséncia de correlacdo genética entre essas

caracteristicas e as variaveis de crescimento.



102

REFERENCIAS

AGUIAR, A. V. de; SOUSA, V. A. de, FRITZSONS, E.; PINTO JUNIOR, J. E.
Programa de melhoramento de Pinus da Embrapa Florestas. Documento 233.
Embrapa Florestas, Colombo, PR, 2011.

AGUIAR, A. V. de; SOUSA, V. A. de; SHIMIZU, J. Y. Cultivo de Pinus. Embrapa
Florestas, Sistemas de Producao, 22 edicdo, jun de 2014. Disponivel em <
https://www.spo.cnptia.embrapa.br> Acesso em 18 de ago de 2015.

AGUIAR, A. V.; SOUSA, V. A. de; SHIMIZU, J. Y. Selecéo genética de progénies de
Pinus greggii para formacao de pomares de sementes. Pesquisa Florestal
Brasileira, v. 30, n. 62, p. 107-117, 2010.

ALVARES, C. A.; STAPE, J. L.; SENTELHAS, P. C.; de MORAES, G.; LEONARDO,
J.; SPAROVEK, G. Kdppen's climate classification map for Brazil. Meteorologische
Zeitschrift , v. 22, n. 6, p. 711-728, 2013.

ASSIS, T. F. Melhoramento genético do eucalipto. Informe Agropecuario, Belo
Horizonte, v. 189, p. 32-51, 1996.

BARROS, H. D.; SEDIYAMA, T.; TEIXEIRA, R. de C.; CRUZ, C. D. Analises
paramétricas e ndo-paramétricas para determinacéo da adaptabilidade e
estabilidade de gendtipos de soja. Scientia Agraria, v. 9, n. 3, p. 299-309, 2008.

BONDUELLE, G. M.; IWAKIRI, S.; CHIES, D.; MARTINS, D. Fatores que influenciam
no rendimento em laminacédo de Pinus spp. Floresta e Ambiente, v.12, n.2, p. 35 —
41, 2006.

BOREM A. e MIRANDA G. V. Melhoramento de plantas. 4° ed., Vigosa: UFV,
2005, 525p.

BRAGA, F. D. A.; BARROS, N.; SOUZA, A. L. D.; COSTA, L. M. D. Caracteristicas
ambientais determinantes da capacidade produtiva de sitios cultivados com
eucalipto. Revista brasileira de ciéncia do solo, v. 23, n. 2, p. 291-298, 1999.

BRASIL. Decreto-Lei n. 5.153, de 23 de junho de 2004. Diario Oficial [da]
Republica Federativa do Brasil, Brasilia, DF.

COUTINHO, R. T. Viabilidade da selecé&o precoce e efeito da interacao
genotipo-ambiente no melhoramento de Pinus taeda L. Dissertacdo (mestrado).
Universidade Federal do Parana, 2015.

COUTINHO, R. T.; BESPALHOK FILHO, J. C.; FRITSCHE NETO, R.; FRIZZO, C.
Viabilidade da sele¢éo precoce de Pinus taeda L. em diametro a altura do peito em
programa de melhoramento genético. Scientia Forestalis, v. 45, n. 113, p. 205-219,
2017.



103

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S.; REGAZZI, A. J. Modelos biométricos
aplicados ao melhoramento genético: volume 2. 3 ed. — Vicosa, MG: Ed. UFV,
2014.

CUMBIE, W. P.; ISIK, F. and MCKEAND, S. E. Genetic improvement of sawtimber
potential in loblolly pine. Forest Science, v. 58, n. 2, p. 168-177, 2012.

FERREIRA, A. R. Andlise genética e selecdo em testes dialélicos de Pinus
taeda L. Tese (doutorado). Universidade Federal do Parana: 2005

FREITAS, T. C. M.; DA COSTA, R. M. L.; BIERNASKI, F. A;, ESTOPA, R. A.; DE
MORAES, C. B.; MORI, E. S. Divergéncia genética entre progénies de Pinus
taeda por meio de caracteres quantitativos. 7° Congresso Brasileiro de
Melhoramento de Plantas. Uberlandia: 2013.

GERNANDT, D. S.; AARON L.; ROBERT A. P. Pinus L. Pine Trees. Version
November 2004 (under construction). Disponivel em
<http://tolweb.org/Pinus/21626/2004.11.24> Acesso em 18 de ago de 2015.

GOLLE, D. P. et al. Melhoramento florestal: énfase na aplicacdo da biotecnologia.
Ciéncia Rural, Santa Maria, v.39, n.5, p.1606-1613, 2009.

GOMES, J. B. V.; BOGNOLA, I. A.; STOLLE, L.; dos SANTOS, P. E. T.; MAEDA, S,;
da SILVA, L. T. D. M.; BELLOTE, A. F. J.; de CASTRO ANDRADE, G. Unidades de
manejo para pinus: desenvolvimento e aplicacdo de metodologia em areas de
producdo no oeste catarinense. Scientia Forestalis, v. 44, n. 109, p. 191-204, 2016.

HIGA, A. R.; SHIMIZU, J. Y. Producao de sementes melhoradas de esséncias
florestais. Revista Brasileira de Sementes, Brasilia, v.3, n.3, p.19-26, 1981.

HOPPE, J. M. et al. Producéao de sementes e mudas florestais, Caderno Didatico
n® 1, 22 ed. Santa Maria: 2004. 388 p.: il.

INDUSTRIA BRASILEIRA DE ARVORES (IBA). Relatério IBA 2017 ano base 2016.
Brasilia: IBA, 20176. 80 p.

ISHIBASHI, V.; MARTINEZ, D. T.; HIGA, A. R. Phenotypic models of competition for
Pinus taeda L genetic parameters estimation. Cerne, v. 23, n. 3, p. 349-358, 2017.

LIMA, M. de L. A. Estrutura genética de uma populacdo base de segunda
geracao de Pinus taedal. com o uso de marcadores moleculares
microssateélites. Tese (Pos-doutorado). Universidade Federal do Parana, 2010.

MANFIO, C. E.; MOTOIKE, S. Y.; RESENDE, M. D. V.; dos SANTOS, C. E. M.; E
SATO, A. Y. Avaliacdo de progénies de macauba na fase juvenil e estimativas de
parametros genéticos e diversidade genética. Pesquisa Florestal Brasileira, v. 32,
n. 69, p. 63-68, 2012.



104

MARTINEZ, D. T. Avaliacédo genética sob heterogeneidade de variancia residual
dentro de tratamentos. Tese (doutorado). Universidade Federal do Parana, 2010.

MARTINEZ, D. T.; RESENDE, M. D. V.; COSTA, R. B. da; HIGA, A. R.; SANTOS, G.
A. dos; FIER, I. S. N. Estudo da interacdo genoétipo x ambiente em progénies de
Pinus taeda por meio da analise de parametros genéticos. Floresta, v. 42, n. 3, p.
539 - 552, 2012.

MARTINS, I. S.; MARTINS, R. de C. C.; PINHO, D. dos S. Alternativas de indices de
selecdo em uma populacdo de Eucalyptus grandis Hill ex Maiden. Cerne, v. 12, n. 3,
p. 287-291, 2006.

MISSIO, R. F.; CAMBUIM, J.; MORAES, M. L. T. de; PAULA, R. C. de. Selecéo
simultanea de caracteres em progénies de Pinus caribaea Morelet var. bahamensis.
Scientia Forestalis, n. 66, p. 161-168, 2004.

MORAES NETO, S. P.; MELIM, L. L.; SOUSA, T. G. Selecao simultanea de
caracteres por individuo no melhoramento de Pinus caribaea var. hondurensis.
Embrapa Cerrados, 2007.

MORAES, M., ZANATTO, A., MORAES, E., SEBBENN, A.; FREITAS, M. Variagao
genética para caracteres silviculturais em progénies de polinizacédo aberta de
Eucalyptus camaldulensis em Luiz Antdnio-SP. Revista do Instituto Florestal, v.
19, n. 2, p. 113-118, 2007.

MURARA JUNIOR, M. I.; ROCHA, M. P. da; TRUGILHO, P. F. Estimativa do
rendimento em madeira serrada de pinus para duas metodologias de desdobro.
Floresta e Ambiente, v. 20, n. 4, p. 556-563, 2013.

NOGUEIRA, G. S.; LEITE, H. G.; REIS, G. G.; MOREIRA, A. M. Influéncia do
espacamento inicial sobre a forma do fuste de arvores de Pinus taeda L. Revista
Arvore, v.32, n.5, p.855-860, 2008.

PALUDZYSZYN FILHO, E.; MORA, A. L.; MAESTRI, R. Interacao de gendtipos de
Pins taeda L. com locais no Sul-Sudeste do Brasil. Cerne, v.7, n1, p.90-100, 2001.

PALUDZYSZYN FILHO, E.; SHIMOYAMA, V. R. S.; MORA, A. L. Selecdo Precoce
para Incremento Simultaneo do Crescimento e da Qualidade da Madeira em Pinus
taeda L. Boletim Pesquisa Florestal, Colombo, n. 46, p. 31- 46, 2003.

PALUDZYSZYN FILHO, E; FERNANDES, J. S. C.; RESENDE, M. D. V. Avaliacdo e
selecéo precoce para crescimento de Pinus taeda. Pesquisa agropecuaria
brasileira, Brasilia, v. 37, n. 12, p. 1719-1726, 2002.

PIRES, I. E.; RESENDE, M.D. V; SILVA, R. L. da; RESENDE JUNIOR, M. F. R.
Genética Florestal. Vigosa, MG: Arka, 2011. 318 p.



105

RESENDE, M. D. V. Genética biométrica e estatistica no melhoramento de
plantas perenes. Brasilia: Embrapa. Informacdo Tecnoldgica, 2002. 975p.

RESENDE, M. D. V. Genética quantitativa e de populac¢des. Vigosa, 2015.

RESENDE, M. D. V. Matemética e estatistica na andlise de experimentos e no
melhoramento genético. Colombo: Embrapa Florestas, 2007. 362p.

RESENDE, M. D. V. Melhoramento de esséncias florestais. In: BOREM, A.
Melhoramento de espécies cultivadas. Vigosa: UFV, 2005.

RESENDE, M. D. V. Selegen-Reml/Blup: Sistema Estatistico e Selecdo Genética
Computadorizada via Modelos Lineares Mistos. Colombo: Embrapa Florestas,
2007a. 361 p.

RESENDE, M. D. V. Software SELEGEM-REML/BLUP. Documentos EMBRAPA
Campo Grande — 2006.

ROSADO, A. M.; ROSADO, T. B.; ALVES, A. A.; LAVIOLA, B. G.; BHERING L. L.
Selecédo simultanea de clones de eucalipto de acordo com produtividade,
estabilidade e adaptabilidade. Pesquisa agropecuaria brasileira, v.47, n.7, p.964-
971, 2012.

SEBBENN, A. M.; VILAS BOAS, O.; MAX, J. C. M. Altas herdabilidades e ganhos na
selecéo para caracteres de crescimento em teste de progénies de polinizacao aberta
de Pinus elliottii Engelm var. elliottii, aos 25 anos de idade em Assis—SP. Revista
Instituto Florestal, S&o Paulo, v. 20. n. 2, p. 95-102, 2008.

SHIMIZU, J. Y. Pinus na silvicultura brasileira. Colombo: Embrapa Florestas,
2008. p. 49-74.

SHIMUZU, J. Y.; SPIR, |. H. Z. Selecao de Pinus elliottii pelo valor genético para
alta producao de resina. Boletim de Pesquisa Florestal, Colombo, n. 38, p. 103-
117, jan./jun. 1999.

SILVA, J. M. da; AGUIAR, A. V.; MORI, E. S.; MORAES, M. L. T. de Variacao
Genética e ganho esperado na selecao de progénies de Pinus caribaea var.
caribaea em Selviria, MS. Scientia Forestalis, v. 39, n. 90, p. 241-252, 2011.

SILVA, J. M.; AGUIAR, A. V.; MORI, E. S.; MORAES, M. L. T. Divergéncia genética
entre progénies de Pinus caribaea var. caribaea com base em caracteres
guantitativos. Pesquisa Florestal Brasileira, Colombo, v. 32, n. 69, p. 69-77, 2012.

SOUZA, F. B. de. Selecéo de espécies e procedéncias de Pinus sp para a regido
de Assis, estado de Sdo Paulo. Dissertacdo (mestrado). Universidade Estadual
Paulista. Faculdade de Engenharia de Ilha Solteira, 2015.



106

STURION, J. A. e RESENDE, M. D. V. Eficiéncia do delineamento experimental e
capacidade de teste no melhoramento genético da erva-mate (llex paraguariensis St.
Hil). Pesquisa Florestal Brasileira, n. 50, p. 3-10, 2005.

THIERET, J. W. Pinaceae. In: Flora of North America Editorial Committee, eds.
1993+. Flora of North America North of Mexico. 18 vols. New York and Oxford.
Vol. 2, 1993. Disponivel em <
http://www.efloras.org/florataxon.aspx?flora_id=1&taxon_id=233500934> Acesso em
18 de ago de 2015.

VAGAES, T. C. Estratégias de melhoramento genético para Pinus taeda L. no
planalto Catarinense. Dissertacdo (mestrado). Universidade Federal do Parana,
2013.

VENCOVSKY, R. e BARRIGA, P. Genética biométrica no fitomelhoramento.
Sociedade Brasileira de Genética, Ribeirdo Preto, 1992, 496 p.

VERARDI, C. K.; RESENDE, M. D. V. de; COSTA, R. B. da; GONCALVES, P. S.
Adaptabilidade e estabilidade da producéo de borracha e selecdo em progénies de
seringueira. Pesquisa agropecuaria brasileira, v.44, n.10, p.1277-1282, 2009.

WU, H. X.; IVKOVIC, M.; GAPARE, W. J.; MATHESON, A. C.; BALTUNIS, B. S.;
POWELL, M. B.;MCRAE, T. A. Breeding for wood quality and profit in Pinus radiata:
a review of genetic parameter estimates and implications for breeding and
deployment. New Zealand Journal of Forestry Science, n. 38, v. 1, p. 56-87, 2008.



107

APENDICE 1- SOBREVIVENCIA (%) POR FAMIILA EM TESTE DE PROGENIES
DE P. taeda NO ESTADO DE SANTA CATARINA AOS 9 ANOS DE IDADE.

SOBREVIVENCIA (%) POR FAMIILA EM TESTE DE PROGENIES DE P. taeda NO ESTADO DE SANTA
CATARINA AOS 9 ANOS DE IDADE.

Familia A B C D Familia A B C D
1 85,71 92,86 92,86 95,24 35 92,86 92,86 95,24 95,24
2 95,24 97,62 97,62 92,86 36 83,33 85,71 92,86 90,48
3 92,86 90,48 95,24 90,48 37 78,57 90,48 - -
4 92,86 90,48 90,48 97,62 38 - 90,48 - -
5 88,10 95,24 95,24 92,86 39 83,33 95,24 92,86 88,10
6 85,71 92,86 97,62 92,86 40 95,24 100,00 90,48 90,48
7 88,10 90,48 78,57 92,86 41 90,48 90,48 90,48 90,48
8 91,67 100,00 97,62 91,67 42 100,00 92,86 90,48 90,48
9 83,33 97,62 90,48 88,10 43 92,86 95,24 92,86 92,86
10 92,86 83,33 97,62 92,86 44 92,86 80,95 90,48 83,33
11 88,10 92,86 85,71 92,86 45 92,86 97,62 83,33 92,86
12 92,86 97,62 92,86 85,71 46 97,62 97,62 97,62 85,71
13 85,71 85,71 76,19 95,24 47 88,10 100,00 92,86 92,86
14 88,10 85,71 90,48 92,86 48 83,33 92,86 100,00 85,71
15 85,71 97,62 97,62 92,86 49 61,90 95,24 - -
16 90,48 83,33 90,48 95,24 50 90,48 95,24 97,62 95,24
17 - 90,48 - - 51 85,71 92,86 85,71 90,48
18 92,86 95,24 95,24 85,71 52 92,86 95,24 97,62 88,10
19 97,62 100,00 97,62 97,62 53 90,48 92,86 95,24 90,48
20 97,62 97,62 95,24 90,48 54 92,86 95,24 100,00 92,86
21 90,48 92,86 90,48 90,48 55 85,71 95,24 95,24 85,71
22 97,62 92,86 95,24 97,62 56 85,71 90,48 90,48 90,48
23 88,10 97,62 100,00 78,57 57 95,24 88,10 100,00 95,24
24 85,71 90,48 90,48 92,86 58 - 83,33 - -
25 97,62 100,00 92,86 90,48 59 80,95 71,43 - -
26 83,33 97,62 85,71 97,62 60 59,52 76,19 - -
27 92,86 97,62 97,62 90,48 61 95,24 80,95 90,48 97,62
28 95,24 100,00 - - 62 61,90 - - -
29 92,86 100,00 97,62 85,71 63 95,24 83,33 95,24 95,24
30 - 90,48 - - 64 - 66,67 - -
31 97,62 90,48 92,86 88,10 65 61,90 - - -
32 97,62 97,62 95,24 90,48 66 64,29 - - -
33 95,24 92,86 92,86 92,86 67 80,95 - - -

w
.[;

95,24 85,71 92,86 90,48 68 42,86 - - -




