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RESUMO

FERREIRA, Rulfe Tavares, M.Sc., Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro. Fevereiro de 2009. Selecdo de gendtipos de cedro australiano
(Toona ciliata) via metodologia REML/BLUP e marcadores de DNA. Orientador:
Prof°. Alexandre Pio Viana. Conselheiros: Profs. Antonio Teixeira do Amaral
Junior e Deborah Guerra Barroso.

O Cedro australiano (Toona ciliata), por apresentar alto potencial produtivo e
econdmico, despertou o interesse sobre a ampliacdo dos conhecimentos sobre a
mesma. Com o presente trabalho objetivou-se aplicar o0 método REML/ BLUP
aplicado via programa SELEGEN em programa de melhoramento genético com a
espécie, utilizando-o na estimacgéo de parametros genéticos e predi¢cdo de valores
genotipicos. Os ensaios foram conduzidos em propriedades particulares
localizadas em Santa Maria Madalena e Trajano de Moraes, RJ. Os resultados
gerados de trés avaliagbes — cujas mensuracOes foram realizadas via analise
digital de imagem — , apresentaram elevada acuracia para os caracteres altura de
planta, didmetro a altura do peito, volume cilindrico, didmetro do colo, didmetro da
copa e distancia entre nés. Dos 90 gendtipos avaliados 38 apresentaram valores
genotipicos preditos para o diametro a altura do peito superiores a média geral
desse carater, 33 para o volume e 49 para altura, permitindo ganhos da ordem de
até 24,9 % na média para o volume cilindrico. O procedimento utilizado mostrou-
se adequado a estimacdo de pardmetros genéticos e predicdo de valores
genotipicos em nivel de individuos, podendo ser de grande utilidade pratica em

programas de melhoramento genético de Toona ciliata.
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Outro objetivo deste estudo foi realizar um estudo de diversidade genética entre
esses 90 gendtipos de cedro australiano empregando marcadores moleculares e
caracteres morfoagronémicos. Foram utilizados 12 iniciadores RAPD, gerando
um total de 91 marcas totais, sendo 9 monomorficas e 82 polimérficas, ou seja,
90,10% de bandas polimérficas, com uma média de 7,58 bandas por iniciadores.
Os marcadores RAPD mostraram-se como uma ferramenta eficiente para a
caracterizacdo molecular. Os resultados mostraram também que os marcadores
moleculares RAPD juntamente com analise dos dados morfoagronémicos,
utilizando-se o método hierarquico UPGMA, foram eficazes em revelar a
existéncia de diversidade genética entre os 90 gendtipos de cedro australiano. Na
interpretacdo das analises moleculares, foi utilizado o complemento aritmético do
indice de Jaccard. Com base nas analises de agrupamento hierarquicas UPGMA,
vizinho mais préximo e o método de otimizacdo de Tocher, essa diversidade pbéde
ser observada pela presenca de genotipos similares e divergentes.
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ABSTRACT

FERREIRA, Rulfe Tavares, M.Sc., Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; February, 2009; Genotypes selection of Australian cedar (Toona
ciliata) using REML/BLUP and DNA markers. Adviser: Alexandre Pio Viana.
Committee members: Antonio Teixeira do Amaral Juanior and Deborah Guerra
Barroso.

The Australian cedar (Toona ciliata) has a great economic and productive
potential and due to this fact, some studies about this species have been carried
out. The first objective of this work was to apply the REML/ BLUP analysis by
SELEGEN software, in order to estimate genetic parameters and to predict
genotypic values of Australian cedar, and after that, to utilize this information in the
genetic breeding program of this species. The assays were conducted in private
properties localized in Santa Maria Madalena and Trajano de Moraes, Rio de
Janeiro State. The measures were obtained from digital image analyses and the
results from the three evaluations were very accurate to the following traits: plant
height, diameter at breast height (DBH) and cylindrical volume. From the 90
genotypes evaluated, 38 presented superior predicted genotypic values to DBH,
33 genotypes to volume and 49 to plant height, higher values than their respective
means, allowing gains around 24.9% to cylindrical volume. The procedure was
adequate to estimate the genetic parameters and to predict the genotypic values
at individual level. Thus, it can be useful in genetic breeding programs of Toona
ciliata. The second objective of this work was to evaluate the genetic diversity

among 90 Australian cedar genotypes using molecular markers and
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morphoagronomic traits. Twelve RAPD primers generated a total of 91 marks, 9
monomorphic and 82 polymorphic, (90.10% of polymorphic bands) with a mean of
7.58 markers per primer. The RAPD markers were efficient in molecular
characterization. The association between these markers and the
morphoagronomic analysis using the UPGMA method revealed the genetic
diversity among the 90 Australian cedar genotypes. The Jaccard index was
utilized in the molecular analyses interpretation. Based on UPGMA and nearest
neighbor, both hierarchical cluster analyses, and on Tocher method, this diversity

was verified by the presence of similar and divergent genotypes.



1. INTRODUCAO

O aumento da demanda de produtos e subprodutos florestais tem
despertado o interesse por espécies de rapido crescimento, como fonte de
matéria-prima para usos multiplos. Esta realidade tem incrementado a pesquisa
de novas espécies com maior e melhor potencial produtivo e econémico, para
atendimento da demanda das industrias do setor (Assis, 1999). Para tanto, a
implantacdo de florestas de producdo melhoradas geneticamente, € uma etapa
muito importante neste processo.

O Cedro Australiano [0 espécie exotica no Brasil, que pertence a familia
Meliaceae e que, no pais, segundo Oiano (2000), encontrou condi¢fes favoraveis
ao seu desenvolvimento, apresentando excelente e rapido crescimento [ por
apresentar madeira de boa qualidade e grande aceitagcdo em todo o mundo para
usos nobres, como fabricagdo de moveis e acabamentos em construgéo civil
(Lorenzi et al., 2003 e Pinheiro et al.,, 2003), apresenta-se como uma boa
alternativa para o setor florestal brasileiro e fluminense.

O melhoramento genético das espécies vegetais perenes, como as
esséncias florestais, € dependente da eficiéncia de escolha dos melhores
individuos 0 que transmitam seus genes de interesse a proxima geracdo, para
serem utilizados na obtencdo de novas plantas com caracteristicas desejaveis.
Para tanto, a adocdo de métodos precisos de selecédo, além da variabilidade
genética, sdo muito importantes (Resende, 2000). Além desse aspecto, outros
como: expressfes de diferentes caracteres por possiveis alteracdes dos genes



gue os controlam ao longo das varias idades e ciclos reprodutivos longos,
reforgam a importancia da utilizagdo de métodos que permitam a determinac¢éo do
valor genético de um individuo, através de suas caracteristicas fenotipicas.

Henderson (1949) propds, inicialmente, a utilizacdo do método dos
modelos mistos, que permite obter o melhor preditor linear n&o viciado,
determinado BLUP em 1973, predizendo, assim, os valores genéticos de cada
individuo, que séo tratados como efeitos aleatérios, corrigidos para os demais
efeitos fixos contidos no modelo, permitindo estimar médias e predizer valores
genéticos aditivos de individuos. Essa metodologia, permite gerar estimativas ndo
tendenciosas, de parametros, pelo Método da Méaxima Verossimilhanga Restrita
(REML), proposto por Patterson & Thompson (1971). A metodologia de modelos
mistos, € uma ferramenta flexivel, que apresenta as vantagens de poder ser
aplicada a dados desbalanceados, permitir utilizar, simultaneamente, grande
namero de informacgdes, provenientes de diferentes geracdes, locais e idades,
gerando estimativas mais precisas. Ndo exige dados obtidos sob estruturas
rigidas de experimentacdo, podendo ser aplicada a dados obtidos normalmente
nos programas de melhoramento, 0s quais ndo precisam estar associados a
delineamentos, bastando que se tenha informacdes sobre a genealogia dos
individuos.

O método permite o ajuste de varios modelos alternativos, podendo-se
escolher o que melhor se ajusta aos dados. Além disso, Resende et al. (2000)
apresentam esse procedimento como 6timo na predi¢cdo de valores genéticos em
nivel individual.

A metodologia dos modelos mistos, desenvolvida por Henderson (1973),
contém efeitos de natureza fixa e aleatdéria. Outra grande vantagem desses
modelos é que eles consideram a covariancia genética entre as observacdes e
ponderam os gendtipos com diferentes nimeros de informagfes, na mesma ou
em diferentes geracdes (Resende, 2002). No modelo misto, os blocos, os
ambientes podem ser considerados efeitos fixos, mas que interferem nos efeitos
aleatérios ou genéticos.

O uso dos modelos mistos certamente € um marco no melhoramento de
plantas perenes, uma vez que conjuntos de dados que antes ndo podiam ser

utilizados, podem agora ser aproveitados, permitindo maior eficiéncia dos



programas de melhoramento. Este fato permite maior preciséo na selecao e,
portanto, maiores ganhos genéticos.

A utilizacdo de medidas repetidas (no tempo) em cada individuo, vem
sendo cada vez mais empregada no melhoramento genético de espécies
perenes. A avaliacdo genética envolvendo individuos dessas espécies, tem se
baseado em modelos que consideram o efeito adicional, denominado efeito de
ambiente permanente, bem como a repetibilidade, (parametro associado a
correlacéo fenotipica entre medidas repetidas em um mesmo individuo).

A importancia dos modelos de repetibilidade para avaliagdo genética em
algumas espécies perenes, como, por exemplo, a erva-mate (Resende, Sturion e
Mendes, 1995) e espécies florestais de rapido crescimento (Wei et al., 1996), tem
sido enfatizada por alguns pesquisadores.

Outra ferramenta, que além de estar sendo muito utilizada em culturas
agron6micas, também vem auxiliando grandemente no melhoramento de
espécies perenes, como as florestais, sdo os marcadores moleculares. Este fato
se deve aos mesmos poderem ser utilizados na identificacéo de alelos favoraveis
e nas estimativas da variabilidade genética de um grupo de individuos, o que
pode auxiliar, grandemente, programas de melhoramento florestal.

No caso especifico do Cedro Australiano, o presente trabalho objetiva
estimar parametros, e obter predicdes de valores genotipicos, pelo procedimento
BLUP, em nivel de individuos, sem delineamentos experimentais rigidos, com
véarios individuos e medidas repetidas, utilizando-se o programa SELEGEN-
REML/BLUP, sendo para as mensuracoes, testada a metodologia da analise
digital de imagem via software Imagej. Associado a isto, realizar o estudo da
diversidade genética dos individuos avaliados via marcadores de DNA e
caracteres morfolégicos. Tais estudos visam iniciar o programa de melhoramento

da espécie no estado do Rio.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. CEDRO AUSTRALIANO

O Cedro Australiano é uma espécie florestal que apresenta um enorme
potencial para silvicultura comercial (Ares e Fownes, 2000). A espécie foi
introduzida no Brasil, através de projeto de fomento florestal, realizado na regiao
sudeste, onde encontrou condigbes edafoclimaticas favoraveis ao seu
desenvolvimento. A implantacdo da cultura € economicamente viavel e confere
um investimento rentavel ao produtor, segundo anélise econémica de Pinheiro et
al. (2003).

Essa espécie possui similaridade botanica com o cedro nativo (Cedrela
fissilis e C. odorata), arvores das mais conhecidas da Mata Atlantica brasileira e
com o0 mogno nativo (Swietenia macrophilla), da Amazoénia. (Lorenzi et al., 2003).

O Cedro Australiano apresenta resisténcia aos ataques da broca da gema
apical (Hypsipyla grandella), que causa grandes danos ao cedro e a0 mogno
brasileiros (Oiano, 2000).

Segundo Pinheiro (1986), o Cedro € descrito como uma arvore de grande
porte, podendo alcancar cerca de 50,0 m de altura e 2,0 m de diametro. Seu
tronco € retilineo, as vezes bifurcado, apresentando sapopemas baixas,
assimétricas e pouco desenvolvidas. A casca apresenta-se grossa, dura, com
deiscéncia em placas retangulares e escamiformes, de coloragéo cinza a marrom,
com manchas de liquens, placas com 7,0 a 25,0 mm de largura e 10,0 a 30,0 mm

de comprimento por 10,0 mm de espessura. As folhas sao alternadas, pecioladas,



paripenadas e um pouco pendentes. As flores estdo reunidas em paniculas
terminais pendentes, menores que as folhas com pedunculo levemente ciliado,
actinomorfas, unissexuais, heteroclamideas, pentameras, com 3 a 4 mm de
comprimento. Seus frutos sdo capsulas de 15 a 20 mm de comprimento por 10
mm de didmetro, abrindo-se do &pice em direcdo a base, de cor castanho-escura.
As sementes apresentam-se com 10 a 20 mm de comprimento por 3 mm de
largura, aladas, presas nas cinco cavidades da columela, de coloracéo castanho-
clara e apresentando no lado maior uma faixa castanho-escura diagonal,
contornando a semente e prolongando-se por quase todo o bordo, brilhante,
exlabuminada e bitegminada. Esta espécie possui copa verde, densifoliada, com
tendéncia a forma apitata esférica e as vezes umbeliformes, floresce de setembro
a novembro, frutifica entre janeiro e marco e perde toda a folhagem entre junho e
julho, aproximadamente.

De acordo com Lamprecht (1990), Toona ciliata M.Roem. cresce em area
com precipitacdo anual entre 800 e 1.800 mm com 2 a 6 meses de seca,
apresentando um bom desenvolvimento em plantios de regiées com 4.000 mm de
precipitagdo anual.

A temperatura para o seu desenvolvimento fica em torno de 20 a 26°C, no
entanto a espécie sobrevive a temperaturas minimas absolutas pouco abaixo de
0°C.(Pinheiro et al. 2006)

Segundo Streets (1962), Toona ciliata tem boa regeneracdo natural
proximo as arvores produtoras de sementes, mesmo em &reas onde foi
introduzida como espécie exotica. Devido a estas caracteristicas € considerada
uma espécie pantropical, ou seja, cultivada em todos o0s tropicos.

Estudos desenvolvidos por Otéarola et al. (1976), na Costa Rica, permitiram
observar que essa espécie tem capacidade de rebrotar apdés o primeiro corte.
Observou-se que 98% das cepas rebrotaram e, apds o segundo corte a rebrota
atingiu 53%, apresentando-se vigorosa. Estes dados foram coletados em plantios

de quatro a sete anos.

2.2. CENTRO DE ORIGEM E DISTRIBUI(;AO GEOGRAFICA
O Cedro Australiano, segundo Grijpma e Ramalho (1969), distribui-se

naturalmente no leste da Australia se estendendo, desde Ulladulla, ao sul de



Sidney, no Estado de New South Wales, até Atherton, no norte do estado de
Queensland.

A distribuicdo da espécie de acordo com Edmonds (1993), engloba além
do sul da Australia, entre Queensland e New South Wales, citados
anteriormente, a india e sudeste asiatico.

O habitat natural da espécie segundo relatos de Holdridge e Poveda
(1975) sdo as baixas e médias elevacdes, que apresentam clima de umido a

muito Umido.

2.3. BIOLOGIA REPRODUTIVA DA ESPECIE

As inflorescéncias, segundo Pinheiro et al. (2006) sao cimosas, do tipo
cima biparas ou dicasio [ caracterizada por possuir uma inflorescéncia formada
por um eixo principal que se ramifica sucessivamente, formando eixos
secundarios de varias ordens, conhecidos como tirsos, de crescimento
determinado, com a formacé&o de uma flor terminal, contendo duas outras laterais
em sentidos opostos.

As flores terminais no final de cada tirso sdo as primeiras a entrarem em
antese. O tamanho das inflorescéncias e o numero de flores por inflorescéncia
apresentam grande variacdo. As peétalas séo livres e abrem-se totalmente nas
flores em antese. Os filetes sdo livres de acordo com Judd et al. 1999 e as
anteras mantém um mesmo plano em relagcéo ao estigma, conforme Pennington &
Styles (1975).

A espécie de acordo com Gouvéa (2008), apresenta dimorfismo sexual
em que ocorre a degeneragdo, ou ma-formacéo, dos 6vulos em ovérios de flores
“funcionalmente masculinas”, e o desenvolvimento normal dos 6vulos nas flores
“funcionalmente femininas”

Pinheiro et al. (2006) descrevem as flores como unissexuais masculinas e
femininas, em que as flores masculinas apresentam comprimento em torno de
quatro milimetros, com pedicelo de dois milimetros de comprimento e
escassamente pilosos. Seu calice € diminuto, gamossépalo, com formato
ligeiramente campanulado, com cilios nos bordos das sépalas bem esparcados,
além de apresentarem sépalas zigomosfas. A corola é branca, dialipétala, com
formato eliptico, sendo que as pétalas possuem projecdes carnosas na base e na

regido mediana que se une ao ovario. O androceu € isostémone, livre e inserido



na parte inferior do ovario. Suas anteras sao grandes, amarelas, bitecas, com
formato ovalado, dorsifixas, introrsas, rimosas. Os filetes sdo subulados com uma
dilatacdo perto do ovario e mais afilados perto das anteras. O gineceu € penta
carpelar, proximo ao apice das pétalas com trés milimetros e meio, sendo o
estilete estriado, com dois milimetros de comprimento; ovario supero com um
milimetro de comprimento, arredondado, pentalocular, com oito a dez 6vulos por
|6culo que sao abortados.

As flores femininas sdo um pouco menores que as masculinas,
apresentando cerca de trés milimetros. As diferencas sdo basicamente no
tamanho em que as pétalas apresentam trés milimetros de comprimento e um
milimetro e meio de largura. O androceu tem cinco estamindides livres e inseridos
na base do ovario e anteras delgadas. O gineceu é pentacarpelar com dois
milimetros e meio com estigma discéide, préximo ao apice das pétalas. O ovario
supero pubescente tem dois milimetros e meio de comprimento, arredondado a
eliptico, pentacarpelar com oito a dez évulos bisseriados e superpostos por l6culo.

O estilete € estriado com um milimetro de comprimento.

2.4. CITOGENETICA

O conhecimento do niumero de cromossomos ou do nivel de ploidia, de
acordo com Schifino-Wittmann (2001), € imprescindivel para os trabalhos de
melhoramento genético, quando sao programados cruzamentos, além de
importante para a caracterizagcao do germoplasma.

A expressdo da quantidade de DNA presente no complemento
cromossOémico de um organismo é descrita pelo termo tamanho do genoma ou
“valor-C”,que é quantificado em picogramas, pares de nucleotideos, ou daltons
(1pg = 0,965 x 109 pares de nucleotideos; 1 par de nucleotideo = 660 daltons)
(Greilhuber e Ehrendorfer, 1988). A quantidade de DNA nuclear influencia o
fendtipo de duas maneiras distintas: pela expressao de seu conteudo e pelos
seus efeitos fisicos (Schifino-Wittmann, 2001).

Mehra e Bawa (1969) afirmam que muitas espécies de plantas tropicais
sdo poliploides, sendo a familia Meliaceae possuidora de muitas espécies
polipldides, como por exemplo, as do género Khaya, Cedrela, Swietenia e Toona.



A familia Meliaceae apresenta uma grande variedade de numeros
cromossémicos. A base do numero de cromossomos é n = 14 ou multiplos, como
28, 42, ou até mesmo superior de ploidia.

Muellner et al. (2003) apontam a importancia do trabalho de revisado
bibliografica sobre a familia Meliaceae realizado por Pennington & Styles (1975),
no qual estes reconheceram a existéncia de quatro subfamilias: Melioideae, com
sete tribos contendo 35 géneros, entre as quais Melia, Trichilia e Guarea, e
Swieteniodeae, com treze géneros, incluindo-se Cedrela, Swietenia e Toona
organizados em trés tribos.

A familia Meliaceae, com cerca de 51 géneros e 550 espécies, apresenta
espécies que estdo amplamente distribuidas, ocorrendo em uma grande
variedade de ambientes, de florestas tropicais, brejos e semidesertos a ligeira

penetracdo em zonas temperadas.

2.5. MELHORAMENTO GENETICO FLORESTAL

O melhoramento genético € um ramo da ciéncia que visa a obtencéo de
individuos ou populagbes com caracteristicas desejaveis, a partir do
conhecimento do controle genético destas caracteristicas e de sua variabilidade.

O melhoramento genético de espécies florestais € uma ciéncia nova, que
s6 se destacou a partir de 1950 . Esta importante area, tem como base os
conhecimentos da area de genética, mas requer a integralizacdo de
conhecimentos de varias outras disciplinas e campos do conhecimento, como a
botanica, taxonomia, citologia, fitopatologia, entomologia, biologia molecular,
fisiologia, estatistica, entre outras.

O fato das espécies arbdéreas serem perenes e de ciclo muito longo, dao
ao melhoramento florestal um aspecto muito préprio. Além disso, a diversidade de
sistemas reprodutivos, igualmente contribuiu com as peculiaridades dessa area.

Além dos tradicionais métodos usados em melhoramento florestal, esta
utiliza como ferramenta a biotecnologia, principalmente na area de biologia
molecular e cultura de tecidos.

A conservacao dos Recursos Genéticos é outro aspecto muito importante
do qual trata o Melhoramento Florestal e que envolve a variabilidade de espécies
de interesse socioecondémico atual ou potencial para utilizacdo em programas de

melhoramento genético, segundo Nass (2001). Ao se empregar 0 termo



“recursos genéticos vegetais” reduz-se o universo da biodiversidade a flora. Neste
caso, convém lembrar que das 300.000 espécies descritas até hoje, somente 300
espécies sado atualmente utilizadas pelo homem em sua dieta, e destas, apenas
15 respondem por 90% de toda a alimentacdo humana. Essa situacédo pode levar
a uma “erosdao genética”ao longo do tempo, em que alelos podem ser
irremediavelmente perdidos devido a reduc¢des nos tamanhos das populacdes de
determinada espécie, em detrimento da expansao das fronteiras agricolas.

No Brasil , embora o melhoramento florestal tenha se desenvolvido a
partir de 1967, com a adocdo de incentivos fiscais, os trabalhos na area se
iIniciaram muito antes, em 1904, com Edmundo Navarro de Andrade. Navarro foi
incumbido da missdo de selecionar espécies que garantissem um rapido
abastecimento para as locomotivas, madeira para dormentes, postes e outras
aplicacdoes para ferrovia da companhia Paulista de Estradas de Ferro. Desta
maneira, sob o estimulo do novo aspecto econémico que a silvicultura adquiriu,
nasceu a genética florestal brasileira. A partir de entdo, o melhoramento genético
florestal tem prestado grandes contribuicdes a silvicultura intensiva no pais.

Atualmente, softwares como por exemplo o SELEGEN-REML/BLUP, séo
amplamente utilizados contribuindo de forma significativa nos programas de
melhoramento, proporcionando alta precisdo na selec¢do. Trabalhos com algumas
espécies florestais, tais como eucalipto (Garcia e Nogueira, 2005), pinus (Duda,
2003), acéacia negra (Mora, 2002), erva-mate (Resende et al., 2000), seringueira
(Resende et al., 1996a) e espécies frutiferas como o umbuzeiro (Oliveira et al.,
2004), aceroleira (Paiva et al., 2002), cupuacu (Souza et al., 2002), pupunheira
(Farias Neto e Resende, 2001), cacau (Resende e Dias, 2000), e mais amendoim
forrageiro (Lessa de Assis 2008), cana-de-acucar (Pedrozo, 2009), soja (Carvalho
et al., 2008), cafeeiro (Resende et al., 2001), dendé (Purba et al., 2001), sao

exemplos do emprego com sucesso dessa ferramenta.

2.5.1. ASPECTOS DO CEDRO AUSTRALIANO ASSOCIADOS AO
MELHORAMENTO GENETICO

Segundo Gouvéa (2005), existe uma caréncia de informacdes quanto a
biologia floral das espécies de interesse econdmico da familia Meliaceae e, como
no caso do Cedro australiano, combinado a problemas silviculturais dificulta a

elaboracdo de programas efetivos de melhoramento genético.
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Em estudos de regeneragcdo natural desenvolvidos por Otérola et al
(1976), em plantios de quatro a sete anos de Toona ciliata, na Costa Rica, foram
observados que essa espécie tem capacidade de rebrotar apds o primeiro corte
de 98% das cepas e, apos o segundo corte a rebrota atingiu 53%.

De Paula et al. (1997) procuraram esclarecer a base da inducao de
resisténcia a partir do caule de Cedrela odorata enxertada sobre Toona ciliata
sendo isoladas varias substancias como: calamenene, cycloeucalenol, sitosterol,
catechin, juntamente com o novo limonoid 1-metoxi-1 ,2-dihydrogedunin e o novo
cycloartane 3-O - d-glucopyranosylcycloeucalenol. Eles concluiram que os
limonoids eram de pouco valor para esclarecer a base da resisténcia induzida no
enxerto contra Hypsipyla grandella.

Souza (2007) avaliou a viabilidade da propagacao vegetativa do cedro
australiano por miniestaquia e a necessidade da aplicacdo de auxina para o
enraizamento das miniestacas. Em que, a partir de um minijardim clonal de
origem seminal foram obtidas brotacdes para producdo de mudas clonais, em trés
diferentes épocas de coleta. A autora obteve 100% de enraizamento das
miniestacas utilizadas e concluiu que a clonagem da espécie pelo processo de
miniestaquia é possivel.

A producéo clonal de mudas de cedro australiano além de poder resolver
o problema da sazonalidade de oferta das sementes, que apresenta curta
viabilidade ao longo do tempo, pode auxiliar em programas de melhoramento
permitindo a multiplicagdo de materiais superiores.

A micropropagacdo in vitro € tema de outro estudo que, segundo
Mroginski (2003), visa alcancar uma metodologia que permita propagar o cedro
australiano em meio de cultura. Os autores concluiram que os melhores
resultados foram obtidos com 0,5 mg / | de BAP (6-benzilaminopurina) e 0,1 mg /|
de AIB (acido indolbutirico) com materiais coletados de plantas de dois anos de
idade permitindo a formacao de brotacdes e raizes.

Ares e Fownes (2000) apresentaram estudo sobre mudancas na
produtividade e eficiéncia de uso de agua e nutrientes de Eucalyptus saligna e
Toona ciliata ao longo de um gradiente de altitude (650-1300m) e precipitacédo
(média anual de 2600 a 1200 milimetros por ano) na ilha do Havai. A pesquisa
revelou que E. saligna se ajustou melhor ao longo do gradiente, e que T. ciliata

apresentou muitas alteracdes fisiologicas e de crescimento ao longo do gradiente.
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Visando contribuir para a compreensdo dos aspectos relacionados a
reproducdo das espécies Swietenia macrophylla e Toona ciliata, Gouvéa et al
(2004), promoveram o estudo do desenvolvimento floral das mesmas. Para tal,
amostras de inflorescéncias em diferentes estagios de desenvolvimento foram
coletadas e, apos procedimentos técnicos, observadas ao microscépio éptico. Os
resultados permitiram a caracterizacdo dos sucessivos estagios do
desenvolvimento dos 6rgéos florais, o que permitira, maior facilidade no estudo da
expressao de genes via hibridizagdo in situ. Observou-se ainda um dimorfismo
sexual das flores para ambas as espécies, com ma-formacdo dos évulos durante
o desenvolvimento das flores masculinas e aborto dos gréos de poélen nas flores

femininas.

2.6. MARCADORES DE DNA

Um marcador genético de acordo com Ferreira e Grattapaglia (1998) pode
ser definido como todo e qualquer fendtipo decorrente de um gene expresso
(proteinas e caracteres morfologicos) ou de um segmento especifico de DNA,
cuja sequéncia e funcdo podem ou nado ser conhecidas e possuem
comportamento de acordo com as leis de Mendel. Outra definicdo mais
abrangente € a de Sakyama (1993), que relata que a palavra marcadores tem
sido utilizada para qualificar fatores morfologicos, fisioldgicos, bioquimicos ou
genéticos, susceptiveis de serem identificados e que permitem o estudo
comparativo de gendétipos e suas progénies.

Os marcadores tém sido ferramentas muito utilizadas em culturas
agrondmicas, auxiliando grandemente no melhoramento de espécies perenes,
como as florestais. Haines (1994) indica que marcadores genéticos podem ter
uma aplicacdo imediata em programas de melhoramento em espécies florestais,
principalmente no que diz respeito ao controle de qualidade, como por exemplo,
identificacdo de clones, e determinacdo dos niveis de contaminacdo por pélen
exterior em pomares de sementes estabelecidas para a producdo de sementes
melhoradas.

Os marcadores podem ser utilizados para a identificacdo de alelos
favoraveis, a fim de que estes possam ser selecionados indiretamente. Além

disso, também podem ser utilizados para determinar a variabilidade genética de
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um grupo de individuos através da identificacdo do conjunto de genes de uma
espécie.

Os marcadores, que podem ser utilizados em vegetais, sdo divididos em
quatro classes: marcadores morfologicos, marcadores citologicos, marcadores
bioguimicos e marcadores moleculares.

Um marcador morfolégico consiste em um carater qualitativo, de alta
herdabilidade, e que s6 pode ser caracterizado em fendtipos de facil identificacao
visual, como nanismo, cor de pétala e morfologia foliar. Esses marcadores
contribuiram, significativamente, para o desenvolvimento tedrico da andlise de
ligacdo génica e para a construgdo das primeiras versfes de mapas genéticos.
Porém, apresentam uma série de problemas, entre eles, o fato de sofrerem
grande influéncia do ambiente e, o pequeno nimero de marcadores morfolégicos
distintos em uma mesma linhagem reduz a probabilidade de se encontrar
associacgOes significativas entre estes marcadores e caracteres de importancia
econbmica atraves do estudo de populacbes segregantes. Mas, o principal
problema é o fato de que essa classe de marcadores ocorre em numero reduzido,
e sua expressdo, em sua maioria, sO pode ser observada em nivel de planta
adulta (Ferreira & Grattapaglia, 1998).

Com relacdo aos marcadores bioquimicos, estes consistem no uso de
proteinas de reserva e isoenzimas [ definidas como um grupo de formas
moleculares diferentes de uma mesma enzima, que ocorrem em uma espeécie,
como resultado da presenca de mais de um gene, codificando as cadeias
polipeptidicas. E um marcador que apresenta as desvantagens de: ser pouco
variavel, principalmente quando se analisam populacdes de genotipos altamente
aparentados e poder haver interagcdo com outros genes, uma vez gque isoenzimas
sao produtos génicos. Ele € um marcador relativamente barato e tecnicamente
acessivel. De acordo com Oliveira (2000), em trabalho com estrutura genética de
populacdes naturais de Copaifera langsdorffii Desf. , Pévoa (2002) estudando a
distribuicdo da variacdo genética de Cedrela fissilis Vell., em fragmentos florestais
e Melo Junior (2003) em estudo de variabilidade genética em popula¢des naturais
de Caryocar brasiliense Camb. sdo exemplos da utilizacdo de marcadores
isoenzimaticos como uma ferramenta auxiliar nos estudos de genética e
melhoramento de plantas, com aplicacbes nas areas de genética de populacdes,

identificacdo de cultivares e genética evolutiva.
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A premissa béasica adotada, segundo Murphy et al. (1990), ao se utilizar
dados enzimaticos, é que diferencas na mobilidade de isoenzimas em um campo
elétrico sdo resultantes de diferencas em nivel de sequéncias de DNA que
codificam tais enzimas. Assim, se os padrbes de bandas de dois individuos
diferem, assume-se que estas diferencas possuam base genética e sejam
herdaveis.

O poder de deteccao da variabilidade existente diretamente em nivel de
DNA s6 foi alcancado com o advento das técnicas modernas da biologia
molecular. A primeira das técnicas utilizava enzimas de restricdes, as quais
reconhecem uma sequéncia de DNA e clivam a molécula em sitios especificos.
Estes marcadores foram chamados de RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism). Foi utilizado por Botstein et al. (1980) para a analise gendémica.

O grande numero de caracteristicas desejaveis como heranca mendeliana
simples, auséncia de efeitos epistaticos e seu uso em qualquer fase de
desenvolvimento da planta tem despertado o interesse pela utilizacdo de
marcadores de DNA. Uma vez que esta, de acordo com Ferreira e Gattapaglia
(1998), permite a reducdo do tempo necessario para completar uma geracao de
melhoramento, aumentando a eficiéncia do programa por possibilitar a aceleracao
do processo de recombinacao e selecédo dos individuos desejados.

Atualmente, varios procedimentos alternativos sado conhecidos, dentre
estes, se destacam os marcadores RAPD. Willians et al.(1990) foram os primeiros
a descrever este tipo de marcador, os quais sao gerados pela amplificacdo de
segmentos andénimos de DNA com um simples e curto oligonucleotideo de
sequéncia arbitraria. Welsh e McClelland (1990), na mesma época, publicaram
um trabalho utilizando o mesmo principio do RAPD e denominaram técnica de
AP-PCR (Arbitrarily-Prime-Polimerase Chain Reaction). Porém, esta técnica,
utilizando oligonucleotideos arbitrarios, ficou mais conhecida como RAPD.
Inimeras sdo as vantagens oferecidas por estes marcadores, como exemplo: a
técnica nédo utiliza radioatividade, ndo requer o conhecimento prévio da sequéncia
alvo a ser amplificada, necessita de pequenas quantidades de DNA, além de ser
aplicavel a qualquer espécie. Aliadas a estas vantagens estdo o baixo custo,
facilidade e rapidez no emprego da técnica.

Os marcadores justificam sua importancia, pelo fato dos individuos

possuirem um padrdo Unico de sequéncias, através de polimorfismo de
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fragmentos de DNA, ou polimorfismo enzimético, que se revelam como uma
verdadeira impressdo digital genética. Assim, permite o conhecimento da
variabilidade genética, identificacdo e clonagem de genes, melhoramento e

criacao de novas variedades.

2.7. METODOLOGIA REML/BLUP

Os estudos de melhoramento genético florestal, para a obtencdo de
arvores superiores, encontram algumas dificuldades devido a complexidade da
base genética dos materiais experimentais e a influéncia acarretada pelos efeitos
de ambiente. Para atingir o objetivo da sele¢cdo ou do melhoramento que € obter
um dado ganho genético em um carater ou conjunto de caracteres sao
necessarios muitos calculos estatisticos. O critério de selecdo representa o
carater ou o conjunto de caracteres em que a selecéo se baseia, com a finalidade
de avaliar e ordenar os candidatos a selecdo, para o carater objetivo do
melhoramento. A definicdo do critério de selecdo depende de informacfes sobre
0s parametros genéticos e fenotipicos (herdabilidades, repetibilidades e
correlacdes genéticas e fenotipicas associadas aos caracteres). A metodologia
REML/BLUP, permite gerar estimativas nao tendenciosas, de parametros, pelo
Método da Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) e predicdo dos valores
genéticos e genotipicos pelo procedimento BLUP, conduzindo a maximizacao do
ganho genético, por avaliar e ordenar os candidatos a selecdo com precisao.

Na descricdo da metodologia REML/BLUP faz-se necessério a descri¢céo
do modelo misto 0 cujo método foi desenvolvido por Henderson (1973), é aquele
gue apresenta tanto fatores de efeitos fixos como aleatérios, além do erro
experimental 0 associado aos dados experimentais.

Em um modelo misto, a analise de varidncia apresenta algumas
particularidades, como a composicdo das esperancas matematicas dos
quadrados médios, cujo conhecimento permite o estabelecimento correto dos
testes de hipéteses, (Hicks, 1973). Caso o interesse do pesquisador resida na
estimacdo dos componentes de variancia, métodos adequados devem ser
utilizados (Henderson,1953; Cunningham e Henderson, 1968; Thompson,1969;

Patersson e Thompson,1971).
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Outro motivo de se adotar um modelo linear misto é a possibilidade de se
fazer a predicdo de efeitos aleatorios, na presenca de efeitos fixos, que sédo de
grande valia no melhoramento de plantas.

Um modelo linear misto generalizado tem a seguinte forma (Resede,

2007):

y=XB+Zr+¢,

com as seguintes distribuicdes e estruturas de médias e variancias:

r~ N0, &) E(y)=Xp
e~ N0, ) Var(v)=V = ZGZ '+ R
em que:

v' y: vetor conhecido de observacoes.

v'B: vetor paramétrico de efeitos fixos, com matriz de incidéncia X.
v'T: vetor paramétrico de efeitos aleatérios, com matriz de incidéncia Z.

v'e: vetor desconhecido de erros.

v'G: matriz de variancia-covariancia dos efeitos aleatorios.
v'R: matriz de variancia-covariancia dos erros.
v'0: vetor nulo.
Assumindo G e R como conhecidas, a simultanea estimacao de efeitos fixos
e a predicdo dos efeitos aleatorios podem ser obtidas por meio das equacdes de

modelo misto (método BLUP) dadas por:

XrR'X  xRrR'Z 1[g]
ZE,K.ZFT+Q4“?' zﬁ4

Quando G e R ndo sdo conhecidas, os componentes de variancia
associados aos efeitos aleatorios podem ser estimados de forma eficiente pelo
método REML (Patterson & Thompson, 1971). Exceto por uma constante, a
funcdo de verossimilhanca residual (em termos de seus log) a ser maximizada é

dada por:



16
L= —%(Iog‘X'V'l)(‘ +logV|+vloga? +y'Py/ o?)

= —%(Iog\C*\ +logR +logG| +vloga? + y' Py/ o?)

, em que:

V=R+72GZ,
P =V-1-V-1X (X'V-1X)-1X'V-1.

v = N-r(x): graus de liberdade para os efeitos aleatérios, em que N é o numero
total de dados e r(x) € o rank da matriz X.

C* = Matriz dos coeficientes das equacdes de modelo misto.

Sendo geral, o modelo descrito engloba varios modelos peculiares a cada
situacao.

Nos modelos mistos, a importancia das estimativas de parametros
genéticos pelo Método da Maxima Verossimilhanca Restrita - REML (“Restricted
Maximum Likelihood”), é que essa metodologia gera estimativas nao
tendenciosas dos parametros (Schaeffer, 1999). Outra vantagem desses modelos
€ que eles levam em conta a covariancia genética entre as observacdes e
ponderam os genotipos com desigual numero de informagfes, na mesma ou em
diferentes geracfes (Resende, 2002a). Isso faz da avaliacdo genética (predicédo
de valores genéticos) pelos modelos mistos, um instrumento mais eficaz que o da
avaliacdo partindo de estimativas pelo método dos minimos quadrados, segundo
Kennedy e Sorensen (1988), na selecao de genitores, familias e arvores, pelo uso
da informacgdo da propria entidade ou de aparentados, avaliadas no mesmo ou
em diferentes locais, épocas ou geracdes (Resende, 1999b). No modelo misto, os
blocos, ambientes e tempo (anos avaliados) podem ser assumidos como efeitos
fixos, constantes, mas interferem na predicdo dos efeitos genéticos ou aleatérios,
tendo a necessidade de ajuste dos efeitos fixos no modelo.

A selecdo de individuos ou progénies de uma populacdo pode ser
fenotipica, quando o valor fenotipico do carater € o referencial, ou genotipica
guando baseada nos valores genéticos desses individuos. Valores genéticos
aditivos, sdo efeitos aleatérios. Estes podem ser obtidos pelo procedimento

BLUP, que estima os efeitos fixos (médias de blocos) pelo método dos minimos
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guadrados generalizados, considerando as variancias, sendo esta a razdo da
maior acuidade. Ao mesmo tempo, o procedimento prediz os valores dos efeitos
genéticos aleatorios e dos efeitos aleatérios nédo-correlacionados incluidos no
modelo (Resende, 2002a).

O método Maxima Verossimilhan¢a Restrita (REML), possui propriedades
estatisticas superiores quando comparadas aquelas do método dos minimos
quadrados, para a estimacdo dos parametros genéticos com dados néo
balanceados (Searle et al., 1992). Devido as vantagens desse método, seu
emprego no melhoramento florestal tem crescido expressivamente no exterior,
como pode ser observado nos trabalhos de Dieters et al. (1995) e Dieters (1996);
e, no Brasil, por Resende (2001), Mora (2002) e, dentre outros.

Resende (2002b) reestruturou o programa computacional SELEGEN -
Selecdo Genética, elaborado pelo préprio autor e cooperadores (Resende et al.,
1994b), adequando-o para a analise de qualquer tipo de dado, pelo procedimento
otimo de Maxima Verossimilhanca Restrita (REML) e Melhor Predicdo Linear Nao-
Viciada (BLUP), com aperfeicoamentos contemplando 165 diferentes estruturas
experimentais, inclusive testes de progénies e procedéncias em varios locais, com
estudo de interagcdo genotipo x ambiente.

Com o surgimento dos modelos mistos ou BLUP individual, houve grande
mudanca na forma de estimacdo dos componentes de variancia. Anteriormente,
as covariancias entre parentes eram estimadas e interpretadas em termos de
suas esperancas matematicas (igualando-as aos seus valores esperados),
gerando os componentes de variancia. Atualmente, os componentes de variancia
podem ser estimados diretamente com as variancias dos efeitos aleatorios do
modelo linear misto (Resende, 2002a).

O programa SELEGEN-REML/BLUP atende as exigéncias de
experimento balanceado e n&do balanceado. Se adotados modelos em nivel
individual, o programa computacional fornece: (i) valores genéticos aditivos
preditos; (ii) valores genotipicos preditos; (iii) estimativas de componentes de
variancia; (iv) ordenamento dos candidatos a sele¢éo, segundo valores genéticos
aditivos ou genotipicos; (v) estimativas de ganhos genéticos; (vi) estimativas do
tamanho efetivo populacional; (vii) estimativas da interacdo gendétipo x ambiente;
e (viii) estimativas do valor genético de cruzamentos. Abrange os delineamentos

experimentais de blocos ao acaso e latice, os delineamentos de cruzamento para
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polinizacdo aberta e controlada (progénies de meios irmaos e irmaos germanos,
cruzamentos dialélicos, fatoriais, hierarquicos, delineamentos ndo balanceados,
hibridos), bem como testes clonais, uma ou varias populacdes, experimentos
repetidos em varios locais, uma ou varias plantas por parcela, presenca ou
auséncia de medidas repetidas (Resende, 2002b). O programa emprega modelos,
estimadores e preditores apresentados por Resende et al. (1994c) e Resende
(1999b; 2000; 2002a), podendo ser aplicado as plantas alogamas, autdgamas e
com sistema reprodutivo misto. E direcionado as espécies perenes e
semiperenes, podendo também ser aplicado as espécies anuais. Tem sido
utilizado com sucesso, em algumas espécies florestais, tais como acéacia negra
(Mora, 2002), pinus (Duda, 2003), erva-mate (Resende et al., 2000), seringueira
(Resende et al.,, 1996a; Costa et al., 2000) e espécies frutiferas como a
pupunheira (Farias Neto e Resende, 2001), cacau (Resende e Dias, 2000),
aceroleira (Paiva et al., 2002), umbuzeiro (Oliveira et al., 2004), cupuacu (Souza
et al., 2002) além de cafeeiro (Resende et al., 2001) e dendé (Purba et al., 2001).

Segundo Falconer (1989), a maioria das caracteristicas de valor
econdbmico, tanto para plantas como para animais, sdo caracteristicas métricas, e
essas, por sua vez, podem ser estudadas, desde que, seus atributos possam ser
mensurados. A técnica de mensuracao, entretanto, determina limitacées praticas
no que poderia ser estudado. O estudo de qualquer caracteristica em um grande
namero de individuos mensurados, com técnica refinada, torna-se quase
impraticavel.

A analise de imagem, juntamente com a metodologia REML/BLUP, pode
servir como uma ferramenta muito importante na obtencdo, armazenamento,
gerenciamento, manipulacédo e analise de dados obtidos em experimentos tanto

em grande como em pequenas proporgoes.
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3. TRABALHOS

3.1. SELECAO DE GENOTIPOS DE TOONA CILIATA COM A UTILIZAGAO DE
BLUP INDIVIDUAL COM MEDIDAS REPETIDAS

RESUMO

O aumento da demanda por matériaprima para usos multiplos de produtos e
subprodutos florestais tem aumentado o interesse por espécies de rapido
crescimento como o Cedro australiano (Toona ciliata), que apresenta alto
potencial produtivo e econdmico. Com o presente trabalho objetivou-se estimar
parametros, e valores genotipicos para a espécie, pelo procedimento BLUP, em
nivel de individuos, com medidas repetidas, sem delineamentos experimentais,
visando iniciar o programa de melhoramento genético da espécie. Os ensaios
foram conduzidos em propriedades particulares, em plantas localizadas em Santa
Maria Madalena e Trajano de Moraes, RJ. Os resultados gerados de trés
avaliacdes, apresentaram elevada acuracia para os caracteres altura de planta,
diametro a altura do peito e volume cilindrico. Dos 90 gendtipos avaliados, 38
apresentaram valores genotipicos preditos para o didametro a altura do peito
superiores a média geral desse carater, 33 para o volume e 49 para altura,

permitindo ganhos da ordem de até 24,9 % na média para o volume cilindrico. O
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método de modelos mistos (REML/BLUP) aplicado via programa SELEGEN,
utilizando o procedimento BLUP em nivel de individuos e medidas repetidas em
cada individuo, mostrou-se adequado a estimacdo de parametros genéticos e
predicdo de valores genotipicos em situacbes de dados desbalanceados,
podendo ser de grande utilidade pratica em programas de melhoramento genético

de Toona ciliata.

ABSTRACT

Increased demand for the raw material for multiple uses of forest products and by-
products have increased the interest in the fast-growing species like the Australian
cedar (Toona ciliata), which includes auto production and economic potential. In
the present study aimed to estimate parameters, derive predictors of genetic and
genotypic values for the species, the procedure BLUP to the level of individuals,
without experimental designs and repeated measures on individuals, seeking the
program start breeding of the species. The tests were conducted in private
properties in plants located in Santa Maria Madalena and Trajano de Moraes, RJ.
The results generated from three evaluations, showed high accuracy for the
characters plant height, diameter at breast height and volume cylindrical. The 90
genotypes showed genotypic predicted 38 to the diameter at breast height above
average for that character, 33 to 49 for volume and height which makes the order
of up to 24.9% in the average volume for the round. The method of hybrid models
(REML / BLUP) applied via a program using the procedure SELEGEN BLUP to the
level of individuals and repeated measurements on each individual, it was
appropriate to the estimation of genetic parameters and prediction of genotypic
values in situations of unbalanced data and can be of great practical use in genetic

improvement programs for Toona ciliata.
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3.1.1. INTRODUCAO

O aumento da demanda por matéria-prima para usos multiplos de
produtos e subprodutos florestais tém aumentado o interesse por espécies de
rapido crescimento como o Cedro australiano (Toona ciliata) [0 espécie exética
no Brasil, que pertence a familia Meliaceae e que, no pais, segundo Oiano (2000),
encontrou condi¢Bes favoraveis ao seu desenvolvimento [0 que apresenta alto
potencial produtivo e econdémico. Esta, portanto, se apresenta como uma boa
alternativa, ja que, segundo Lorenzi et al. (2003) e Pinheiro et al. (2003), sua
madeira € de boa qualidade e grande aceitacdo em todo o mundo para usos
nobres, como fabricagdo de moéveis e acabamentos em construcgao civil.

A adocdo de métodos precisos na escolha dos melhores individuos
quando da selecdo no melhoramento genético das espécies vegetais perenes,
como as esséncias florestais, esta diretamente associada ao bom resultado de
um programa. Segundo Cruz e Carneiro (2003), o éxito do melhoramento
genético esta associado a capacidade de acerto na escolha dos melhores
individuos que serdo os genitores das proximas geracdes. Esta dependéncia
entre eficiéncia de escolha dos melhores individuos e o éxito torna-se ainda mais
pronunciada nas espécies perenes, que apresentam ciclos reprodutivos longos, e
expressbes de diferentes caracteres por possiveis alteracbes dos genes que
estejam controlando estes caracteres ao longo das varias idades. A importancia
da utilizacdo, portanto, de métodos que permitam a determinacdo do valor
genético de um individuo através de suas caracteristicas fenotipicas,
demonstram-se evidentes.

No processo de selecdo em plantas perenes, Resende (2002a)
recomenda que a mesma seja feita com base nos valores genéticos aditivos dos
individuos que seréo utilizados na recombinagcéo e nos valores genotipicos dos
individuos que serao clonados. O procedimento BLUP (melhor predi¢éo linear ndo
viesada) individual, proposto por Henderson et al. (1959), tem se apresentado
adequado para a predicdo dos valores genéticos na avaliacdo de plantas perenes,
predizendo valores genéticos dos efeitos aleatdrios do modelo estatistico, através

de observagfes das caracteristicas fenotipicas, ajustando-se os dados aos efeitos
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fixos e ao numero desigual de informacgdes nas parcelas, por meio de metodologia
de modelos mistos.

Alguns pesquisadores, como Resende et al. (1995) e Wei e Borralho
(1996), tém enfatizado a importancia dos modelos de repetibilidade (parametro
associado a correlacdo fenotipica entre medidas repetidas em um mesmo
individuo) para avaliagdo genética em algumas espécies perenes, como a erva-
mate, e espécies florestais de rapido crescimento. A avaliagdo genética
envolvendo individuos dessas espécies tem se baseado em modelos que
considerem o efeito adicional denominado efeito de ambiente permanente, além
da referida repetibilidade. Resende(2000) e Bueno (1997), concordam que a
metodologia dos modelos mistos (REML/BLUP) em nivel individual é a melhor
alternativa para plantas perenes.

White e Hodge (1989) apresentam propriedades uteis do BLUP como:
estimagcdo e predicdo ndo viesadas, maximizagdo da correlacdo entre valores
genéticos verdadeiros e os preditos e pode-se predizer o valor genético de
individuos observados ou néo.

Santos et al. (2006) utilizaram o procedimento REML/BLUP como
relatado por Resende e Higa (1994) para sele¢do individual de gendtipos
(matrizes) de Eucalyptus grandis. Os autores concluiram que a selecdo de uma
arvore matriz com maiores valores para os caracteres diametro a altura do peito e
altura, € um parametro importante para a escolha inicial de &rvores matrizes,
sendo um indicativo do melhor desempenho da mesma apds a sua avaliacdo em
teste de progénies.

Carvalho et al. (2008) compararam os procedimentos REML/BLUP e
quadrados minimos na estimacao e predicdo de parametros e valores genéticos
em progénies de soja e concluiram que, para as condi¢cdes do experimento, 0s
dois procedimentos ndo apresentaram diferencas préticas.

Com o objetivo de estudar a variabilidade genética e estimar o valor
genético individual como critério de sele¢do, em Bactris gasipaes, De Farias Neto
e Resende (2001) compararam o procedimento BLUP/REML (Melhor predicao
linear ndo viciada/maxima verossimilhanca restrita) e analise de variancia no
processo de estimacdo. Os autores concluiram que os procedimentos REML e

ANOVA conduziram a resultados divergentes para a maioria dos caracteres, e 0
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procedimento REML/BLUP deve ser preferido em experimentos que geram dados
desbalanceados.

O presente trabalho objetiva estimar para o Cedro Australiano
parametros, e valores genotipicos pelo procedimento BLUP em nivel de
individuos, com varios individuos e medidas repetidas. Tais estudos, visam iniciar
o programa de melhoramento da espécie.

Para as mensuracdes das caracteristicas devera utilizar-se uma nova
técnica que emprega analise de imagens via software Imagej. Sendo que tais
imagens, serdo obtidas via cAmera digital.

3.1.2. MATERIAL E METODOS

3.1.2.1. MATERIAL EXPERIMENTAL

Os ensaios foram realizados em plantios comerciais de Cedro Australiano

(Figura 1) em trés locais: no distrito de Triunfo , municipio de Santa Maria
Madalena-RJ, S 22° 51' W 41° 09’ a 118 metros de altitude; no distrito de Alto
Imbé, municipio de Santa Maria Madalena-RJ S 21° 59’ W 41° 58, a 340 metros
de altitude; e no municipio de Trajano de Moraes-RJ, S 22° 07" W 42° 13, a 660
metros de altitude.

Figura 1. Plantio comercial de Cedro Australiano (Toona ciliata) com dois e trés
anos, da esquerda para direita, respectivamente.
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Os plantios foram implantados no segundo semestre de 2005, com
espacamento 3 x 2 m, com mudas produzidas por via seminal, sendo as
sementes utilizadas em Triunfo, procedentes do estado do Espirito Santo e as de
Alto Imbé e Trajano, oriundas de plantios do municipio de Vigosa-MG.

Foram pré-selecionadas 30 individuos ao acaso em cada plantio, sendo

que as 3 mensuracgdes tiveram um intervalo de 6 meses entre cada medigéo.

3.1.2.2. CARACTERISTICAS ESTIMADAS VIA IMAGEM DIGIT AL

As plantas pré-selecionadas, tiveram as seguintes caracteristicas
avaliadas: altura de planta (H), didametro a altura do peito (DAP), volume cilindrico
(VC), diametro do colo (D. Colo), distancia entre nés (Entre nos) e diametro de

copa (D. Copa), sendo que VC foi estimado pelo emprego da equacéao:
71 2
VC = Z>< DAP xH

As imagens foram obtidas via camera digital, com 4.1 mega pixel's de
resolucéo, sendo cada individuo fotografado em duas posi¢des distintas (Figura
2), permitindo desta forma, a mensuracao das caracteristicas desejadas, através
da analise das imagens com utilizacdo do software Imagej no laboratorio do
LMGV/UENF.

Os dados obtidos pela metodologia de analise digital de imagem, foram
submetidos a teste de comparacdo de meédias com o0s dados obtidos
manualmente, com mensura¢cdes utilizando Suta e Haste graduada, para a

validacéo dos dados obtidos via analise de imagem.

3.1.2.2.1. Didametro a altura do peito (DAP)
O diametro do caule, em centimetros (cm), foi tomado a 1,30m de altura

da base do tronco.

3.1.2.2.2. Volume Cilindrico (VC)
O volume cilindrico foi estimado indiretamente, através do emprego da
equacdo /4 x DAP? x H, utilizando as medidas das caracteristicas mencionadas

na equacao e que foram obtidas anteriormente.

3.1.2.2.3. Diametro do colo (D. Colo)

O diametro do colo, em centimetros (cm), foi tomado na base das plantas.
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3.1.2.2.4. Distancia entre nds (Entrends)
A distancia entre nés, em centimetros (cm), foi feita através da média
ponderada das distancias entre os trés nos imediatamente superiores a 1,30m de

altura da base do tronco.

Figura 2. Foto 1 utilizada para mensuracao do diametro a altura do peito (DAP),
diametro do colo (D. Colo) e distancia entrends (Entrends); Foto 2 utilizada para
mensuragao da altura (H).

3.1.2.2.5. Diametro de copa (D. Copa)
O diametro da copa, em centimetros (cm), foi tomado na altura dos ramos,
sendo a imagem obtida da base das plantas focando a copa como apresentado

na Figura 3.
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Figura 3. Foto utilizada para mensuracéo diametro de copa (D. Colo).

3.1.2.3. Estimativas dos parametros genéticos

Os valores genéticos, foram estimados, com o software Selegen-
Reml/BLUP utilizando o procedimento, BLUP individual com medidas repetidas,
com relacdo as caracteristicas altura de planta (H), Diametro a altura do peito
(DAP), Volume Cilindrico (VC), diametro do colo (D. Colo), distancia entre nos
(Entre nos) e diametro de copa (D. Copa).

A predicdo dos valores genéticos segue o modelo estatistico, no contexto

dos modelos lineares mistos, apresentado abaixo.

y=Xm + Zg + Wi + e, em que:

y é o vetor de dados, m é o vetor dos efeitos das combinacdes medi¢des-locais
(assumidos como fixos) somados a média geral, g é o vetor dos efeitos
genotipicos somados ao vetor dos efeitos de ambiente permanente (assumidos

como aleatorios), i € o vetor dos efeitos da interagdo gendtipos x medicdes e, e é
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o vetor de erros ou residuos (aleatérios). As letras mailsculas representam as
matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.
O vetor m contempla todas as medicbes em todos os locais e ajusta
simultaneamente para os efeitos de locais, medicao e interacao locais x medicao.
As equacbes de modelos mistos para estimar os efeitos fixos e predizer
os efeitos aleatérios pelo procedimento BLUP, apresentados por Resende (2000)

séo dadas por:

m] [ XX XZ XWXy
g|=|zZX ZZ+I17A Z'W Z'y
il wX WZ  WW+IA, | |WYy

,em que:
og: _ (1-r)
/]l =—= X
Ug r
_o:_(@-1)
/12 T 2T 2 d
o’ c*gm

Para obter os Componentes de Variancia a seguir empregou-se 0
software SELEGEN-REML/BLUP( REML Individual ).

v Vf: variancia fenotipica permanente.

mp
Vip = —————
P 1+(m-1)p

v Vgm: variancia da interacédo genotipos x medigoes.

_ VgL
Vox [Vgy

v'Ve: variancia residual temporaria.

v Vf: variancia fenotipica individual.

Vf =Vg +Vet
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v r: repetibilidaede de plantas individuais.

=29
Vi

v c2gm =c21: coeficiente de determinacdo dos efeitos da interagdo gendtipos x

medicdes.

(v -vf

ngm 37— N

> -Yf

v rgmed: correlagéo genotipica através das medicoes.
v rm: repetibilidade da média de gendtipos (determinagéo).

mlr

rm:1+(m—1),2)

v Acgen: acurdcia na selecdo de genotipos.

Acgen = m—lj ’
1+ (m-1)p

v Média geral do experimento.

3.1.3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1.3.1. Teste de diferenca entre mensuracao via an alise digital de imagem e

via manual

Na situacdo deste trabalho, em que se utilizou uma nova metodologia
para mensuracdo das variaveis, promoveu-se a comparacdo das meédias da
metodologia da andlise digital das imagens, obtidas via camera digital, com 4.1
mega pixel's de resolucéo, e posterior mensuracao do diametro a altura do peito
(DAP) e diametro do colo (D.Colo) em uma imagem e altura (H) em outra imagem
com software Imagej como apresentado na Foto 1 da Figura 2, com a da coleta

manual 0 utilizando Suta, para mensuracao do diametro a altura do peito (DAP) e
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diametro do colo (D.Colo), e Haste graduada para mensuracéo da altura (H), na
mesma populacdo. O interesse € verificar se a metodologia da andlise digital das
imagens, difere estatisticamente da metodologia da coleta manual dos dados
tradicionalmente utilizados. Para tanto foi aplicado o teste t de Student para testar
as diferencas entre médias populacionais, para dados pareados (mesma
populacdo: analise digital das imagens e coleta manual dos dados). Os resultados
para as caracteristicas diametro a altura do peito (DAP), diametro do colo (D.

Colo) e altura de planta (H), estdo apresentados na tabela 1.

Tabela 1- Médias das analises digitais e manuais referentes ao Diametro a Altura
do Peito (DAP), Diametro do Colo (D. Colo) e Altura de Planta (H). Letras iguais,
na coluna, ndo diferem estatisticamente pelo Teste “t” em nivel de 5% de
probabilidade.

DAP D.Colo H
Analise
Média o’ Média o’ Média o’
Manual 14,02a 7,44a 18,12a 9,72a 12,00a 1,16a
Digital 13,80a 7,04a 17,20a 7,81a 11,90a 1,21a

As médias foram estatisticamente iguais pelo Teste t para comparagdo de
meédias entre as duas analises. Esse fato assegura que os dados obtidos via
analise de imagem, para as variaveis mencionadas, podem ser utilizados com

seguranca, ja que ndo diferem estatisticamente da coleta manual dos dados.

3.1.3.2. Estimativas das variancias, repetibilidade  das caracteristicas e
acuracia referentes a 3 avaliacbes

A mais importante funcdo da herdabilidade no estudo genético do carater
métrico, de acordo com Falconer (1987), é o seu papel preditivo expressando a
confianca do valor fenotipico como um guia para o valor genético.

A repetibilidade, segundo Cruz & Regazzi (1997), representa o valor
maximo que a herdabilidade no sentido amplo pode atingir. Isso porque a
repetibilidade e a herdabilidade diferenciam-se, devido ao fato da variancia
genotipica utilizada para estimar a repetibilidade ndo ser apenas de origem

genética, pois o componente de variancia do ambiente permanente entre
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individuos permanece confundido com esta. Assim, a medida que a variancia
proporcionada pelos efeitos permanentes do ambiente é minimizada, a
repetibilidade serd mais proxima da herdabilidade e se equivaleriam, se a
estimativa da variancia genotipica fosse puramente de natureza genética. No
presente trabalho, assumindo-se néo ter sido possivel isolar o efeito de ambiente
permanente entre o0s individuos, a repetibilidade e a herdabilidade séo
aproximadamente iguais.

Para os caracteres de crescimento, didmetro a altura do peito (DAP),
altura de planta (H), volume cilindrico (VC), diametro do colo (D. Colo), distancia
entre nés (Entre nos) e diametro de copa (D. Copa), as repetibilidades estimadas
variaram entre 0,023876 e 0,269556, como apresentados na Tabela 1, sendo os
valores para DAP(0,244188), H(0,206068) e VC(0,269556) coerentes com 0sS
valores citados por autores como Sampaio et al. (2002) em trabalho com Pinus e
Garcia e Nogueira (2005) em trabalho com Eucaliptos para tais caracteristicas.

As estimativas da repetibilidade para a caracteristica VC, estdo situadas
dentro do intervalo de valores de estimavas de herdabilidade apresentadas por
Resende (2002a), compreendidas entre 0,14 e 0,62, para volume de madeira de
Eucalyptus grandis. O mesmo autor, utilizando valores obtidos na literatura,
fornece valores de médias de herdabilidade para volume de madeira de 0,2I,
baseada em 528 estimativas para varias espécies florestais. Os valores de
repetibilidade encontrados para volume de madeira, aos trés anos de idade, em
T. ciliata, sdo de 0,269556 e acuracia de magnitude 0,855802, conforme Tabela 2,

indicam boas possibilidades de ganho genético em programas de melhoramento.
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Tabela 2.: Estimativas de repetibilidade (r), variancia genotipica (Vg), variancia
fenotipica (Vf), varidncia da interacdo gendtipos x medi¢cdes (Vgm), variancia
residual temporaria (Ve), coeficiente de determinacdo dos efeitos da interacao
genotipos x medicdes (c2gm), correlacdo genotipica através da medi¢des (rgmed),
acuracia na selecdo de genotipos (Acgen) para as variaveis Diametro a altura do
peito (DAP), altura de planta (H), Volume Cilindrico (VC), didametro do colo (D.
Colo), distancia entre nds (Entre nés) e diametro de copa (D. Copa).

Estimativa DAP H VvC D. Colo Entre nés D. Copa
Vg 0,441500 0,231221 0,000263 0,586589 1,492752 871,274550
Vgm 0,146563 0,096252 0,000076 0,260827 0,601363 4162,453776
Ve 1,219969 0, 79458 0,000636 2,148048 4,970311 31457,696860
Vf 1,808032 1,122059 0,000974 2,995464 7,064425 36491,25185
R 0,244188 0,206068 0,269556 0,195826 0,211305 0,023876
c2gm 0,081062 0,085782 0, 07798 0,087074 0,085126 0,114067

Rgmed 0,750769 0,706076 0,775608 0,692209 0,712832 0,173087
Acgen  0,839867 0,810950 0,855802 0,801902 0,815344 0,389126
Z:ril 11,804452 9,717688 0,112029 14,559930 12,101807 245,652519

Em relacdo ao carater DAP, trabalhos com eucalipto, como de Pires
(1996) e Martins et al. (2003), tém mostrado que herdabilidade satisfatéria para
este carater esta proximo a 0,30. Kageyama et al. (1677) obtiveram para as
caracteristicas altura e diametro a altura do peito de Pinus patula, em dois locais
distintos, herdabilidade de 28,73 % para altura de planta e 18,72 % para DAP,
para um local e, 16,23 % e 13,73 % para outro. Rocha et al. (2007) afirmam que o
carater DAP é considerado o mais importante para fins de sele¢do para producgéo
de madeira em E. urophylla e E. grandis, sendo que 0s mesmos apresentam
valores de estimativas de herdabilidade considerados satisfatorios para a selecao
em DAP, para E. urophylla e E grandis, respectivamente de 0,2785 e 0,2247 e
acuracias de 61 % e 53 %. Assim sendo, a repetibilidadede 0,2441 e acuréacia
0,8398, apresentadas na Tabela 2, mostram-se satisfatérias em Toona ciliata.

A altura com repetibilidade 0,206068 e acuracia de 0,81095, estdo dentro

do intervalo apresentado por Garcia e Nogueira (2005) para selecdo de clones de
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eucalipto e superior a estimativas mostradas por Kageyama et al. (1977), para
diferentes procedéncias de Pinus, indicando possibilidades de ganhos genéticos.
Para caracteristica VC, de acordo com a Tabela 3, seriam necessarias 5

medicdes para se alcancar acuracia ligeiramente superior a 90%.

Tabela 3.: Eficiéncia do uso de m medidas no mesmo individuo ao longo do
tempo para as caracteristicas: diametro a altura do peito (DAP), altura (H) e
volume cilindrico (VC), diametro do colo (D. Colo), distancia entre nds (Entre nds)
e diametro de copa (D. Copa) em Toona ciliata.

medicdes Acurécia
M DAP H VC D.Colo Entrendés D.Copa
1 0,666216 0,624784  0,6907 0,61253 0,630851 0,236939
2 0,784097 0,749345 0,803719 0,738687 0,754558 0,326055
3 0,839867 0,81095 0,855802 0,801902 0,815344 0,389126
4 0,872618 0,848054 0,88595 0,84027 0,851817 0,438397
5 0,894209 0,87292 0,905644 0,866115 0,8762  0,478775
6 0,909527 0,890766 0,919527 0,884731 0,893669 0,512848
7 0,920962 0,904206 0,929844 0,898788 0,906806 0,542183
8 0,929828 0,914694 0,937813 0,909782 0,917049 0,567818
9 0,936903 0,923109 0,944155 0,918618 0,925259 0,590481
10 0,942681 0,93001 0,949323 0,925875 0,931989 0,610704

A estimativa de repetibilidade obtida para didametro de copa (D. Copa) de
0,023876, segundo Tabela 2, foi a que apresentou menor valor, indicando para
este carater a maior irregularidade da superioridade dos individuos de uma
medicdo para outra. Para 10 medicdes seria possivel alcancar estimativa de
acuracia de 0,61. Esta alta irregularidade aponta que ndo seria uma boa
estratégia selecionar por esta caracteristica.

A acurdcia apresentou para as variaveis Diametro a altura do peito
(DAP), altura de planta (H), Volume Cilindrico (VC), diametro do colo (D. Colo) e
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distancia entre nés (Entre nés), valores variando de 0,801902 a 0,855802 e para
diametro de copa (D. Copa) valor de 0,389126. Os valores encontrados entre 0,70
e 0,90 sdo considerados altos conforme classificacdo de Resende e Duarte
(2007), que classificam esta estatistica como muito alta (Acgen<0,90), alta
(0,70=<Acgen=<0,90), moderada (0,50<Acgen<0,70) e baixa (Acgen<0,50). Esses
altos valores da acuracia indicam alta precisdo no acesso a variagdo genética
verdadeira a partir da variacdo fenotipica observada em cada uma das
caracteristicas. Para D. Copa a baixa acuracia indicada para essa caracteristica
nao se tem confiabilidade dos dados, possivelmente pela caracteristica ser
altamente influenciada pelo ambiente.

A baixa interacdo com idades, observada pelas correlacbes genotipicas
através das medicoes (Rgmed), para as caracteristicas, evidencia possibilidade
de praticar a selecdo em qualquer das idades em que foram feitas as
mensuracgoes.

A melhor precisdo com relacdo a regularidade na repeticéo do carater VC,
demonstra que essa caracteristica € a melhor a ser utilizada em selecao por
apresentar o melhor controle genético, porém, como esta € de mais dificil
obtencao, deve-se optar pela selecéo via DAP por apresentar alta regularidade na
repeticdo desse carater, além de ser de facil obtencao e ter alta correlagdo com o
carater VC. Isso corrobora as afirmativas de Martins et al. (2003) e Sampaio et al.
(2002), de que deve-se optar por conduzir a selecdo, utilizando o carater DAP,
devido a sua facilidade de avaliagdo e precisdo, além de apresentar alta

correlacdo genética aditiva com altura e volume.

3.1.3.3. Selecéao e estimativas dos ganhos
A relacdo dos genotipos selecionados em funcdo dos valores genotipicos
obtidos para a, variavel volume é apresentada na Tabela 4.



Tabela 4.: Ordenacéao de 90 gendtipos selecionados via componentes de média
para a caracteristica Volume Cilindrico (VC)

Ordem Gendtipo g u+g G anho Nova Média u+g+gem
13 0.0373 0.1493 0.0373 0. 1493 0.1529
29 0.0366 0.1486 0.0369 O. 1490 0.1521
3 61 0.0349 0.1470 0.0363 O. 1483 0.1503
4 31 0.0347 0.1467 0.0359 0. 1479 0.1501
5 36 0.0328 0.1448 0.0353 0. 1473 0.1480
6 66 0.0293 0.1413 0.0343 O. 1463 0.1441
7 55 0.0150 0.1270 0.0315 O. 1435 0.1285
8 85 0.0130 0.1250 0.0292 0. 1412 0.1262
9 15 0.0127 0.1247 0.0274 0. 1394 0.1260
10 62 0.0102 0.1222 0.0256 O. 1377 0.1232
11 32 0.0101 0.1221 0.0242 O. 1363 0.1231
12 30 0.0095 0.1215 0.0230 O. 1350 0.1224
13 5 0.0089 0.1210 0.0219 O. 1339 0.1218
14 48 0.0089 0.1209 0.0210 O. 1330 0.1218
15 65 0.0085 0.1205 0.0202 O. 1322 0.1214
16 75 0.0074 0.1195 0.0194 O. 1314 0.1202
17 64 0.0062 0.1182 0.0186 O. 1306 0.1188
18 52 0.0056 0.1176 0.0179 O. 1299 0.1181
19 70 0.0051 0.1171 0.0172 O. 1292 0.1176
20 68 0.0051 0.1171 0.0166 O. 1286 0.1176
21 34 0.0045 0.1165 0.0160 O. 1280 0.1170
22 6 0.0037 0.1157 0.0154 O. 1275 0.1161
23 60 0.0037 0.1157 0.0149 O. 1270 0.1160
24 10 0.0036 0.1157 0.0145 O. 1265 0.1160
25 33 0.0032 0.1152 0.0140 O. 1260 0.1155
26 18 0.0031 0.1151 0.0136 O. 1256 0.1154
27 35 0.0027 0.1147 0.0132 O. 1252 0.1150
28 2 0.0025 0.1146 0.0128 O. 1248 0.1148
29 11 0.0024 0.1144 0.0124 oO. 1245 0.1146
30 50 0.0012 0.1133 0.0121 O. 1241 0.1134
31 40 0.0007 0.1128 0.0117 O. 1237 0.1128
32 78 0.0005 0.1125 0.0114 O. 1234 0.1125
33 76 0.0004 0.1124 0.0110 O. 1231 0.1125
34 71 -0.0001 0.1120 0.0107 O. 1227 0.1120
35 39 -0.0004 0.1116 0.0104 O. 1224 0.1116
36 59 -0.0004 0.1116 0.0101 O. 1221 0.1115
37 23 -0.0005 0.1115 0.0098 O. 1218 0.1114
38 63 -0.0006 0.1114 0.0095 O. 1216 0.1114
39 17 -0.0006 0.1114 0.0093 O. 1213 0.1114
40 80 -0.0008 0.1112 0.0090 O. 1210 0.1111
41 89 -0.0016 0.1104 0.0088 O. 1208 0.1102
42 56 -0.0018 0.1103 0.0085 O. 1205 0.1101
43 73 -0.0018 0.1102 0.0083 O. 1203 0.1100
44 29 -0.0019 0.1101 0.0080 O. 1201 0.1100
45 1 -0.0019 0.1101 0.0078 O. 1198 0.1099
46 88 -0.0022 0.1098 0.0076 O. 1196 0.1096
47 14 -0.0024 0.1096 0.0074 O. 1194 0.1094
48 67 -0.0026 0.1094 0.0072 O. 1192 0.1092
49 44 -0.0029 0.1092 0.0070 O. 1190 0.1089
50 28 -0.0030 0.1090 0.0068 O. 1188 0.1087
51 41 -0.0031 0.1089 0.0066 O. 1186 0.1086
52 37 -0.0034 0.1086 0.0064 O. 1184 0.1083
53 69 -0.0037 0.1083 0.0062 O. 1182 0.1079
54 83 -0.0039 0.1081 0.0060 O. 1180 0.1077
55 26 -0.0039 0.1081 0.0058 O. 1178 0.1077
56 58 -0.0041 0.1079 0.0056 O. 1177 0.1075
57 13 -0.0045 0.1075 0.0055 O. 1175 0.1071
58 38 -0.0048 0.1072 0.0053 O. 1173 0.1067
59 84 -0.0049 0.1071 0.0051 O. 1171 0.1067
60 47 -0.0053 0.1067 0.0049 O. 1170 0.1062
61 57 -0.0054 0.1066 0.0048 O. 1168 0.1061
62 25 -0.0055 0.1065 0.0046 O. 1166 0.1060
63 82 -0.0060 0.1061 0.0044 O. 1165 0.1055
64 81 -0.0062 0.1058 0.0043 O. 1163 0.1052
65 16 -0.0065 0.1055 0.0041 O. 1161 0.1049
66 7 -0.0066 0.1054 0.0039 O. 1160 0.1048
67 27 -0.0069 0.1052 0.0038 O. 1158 0.1045
68 74 -0.0069 0.1052 0.0036 O. 1157 0.1045
69 90 -0.0076 0.1045 0.0035 O. 1155 0.1037
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Cont. Tabela 4

Ordem Genétipo g u+g Ganho No va Média u+g+gem
70 12 -0.0077 0.1043 0.0033 O. 1153 0.1036
71 4 -0.0082 0.1038 0.0031 0. 1152 0.1030
72 54 -0.0086 0.1034 0.0030 O. 1150 0.1026
73 49 -0.0087 0.1033 0.0028 O. 1148 0.1025
74 24 -0.0088 0.1032 0.0027 O. 1147 0.1024
75 20 -0.0088 0.1032 0.0025 O. 1145 0.1023
76 53 -0.0090 0.1030 0.0024 O. 1144 0.1022
77 43 -0.0092 0.1028 0.0022 O. 1142 0.1019
78 8 -0.0096 0.1024 0.0021 O. 1141 0.1015
79 21 -0.0097 0.1023 0.0019 O. 1139 0.1014
80 46 -0.0100 0.1020 0.0018 O. 1138 0.1010
81 86 -0.0107 0.1013 0.0016 O. 1136 0.1003
82 22 -0.0108 0.1013 0.0014 O. 1135 0.1002
83 42 -0.0110 0.1010 0.0013 O. 1133 0.0999
84 72 -0.0119 0.1001 0.0011 O. 1132 0.0990
85 19 -0.0123 0.0997 0.0010 O. 1130 0.0985
86 77 -0.0130 0.0990 0.0008 O. 1128 0.0977
87 51 -0.0161 0.0959 0.0006 O. 1127 0.0944
88 87 -0.0161 0.0959 0.0004 O. 1125 0.0943
89 45 -0.0186 0.0934 0.0002 O. 1123 0.0916
90 79 -0.0198 0.0923 0.0000 O. 1120 0.0904

Do total de 90 gendétipos foram selecionados 33, ou seja, 36,6 % dos
gendtipos avaliados, que apresentam para suas novas médias desempenho
superior ao da média geral (desempenho relativo superior a 96%.). O gendtipo 3,
localizado em Triunfo, ocupou para VC a posicdo 1 no ranking, com valor
genotipico igual a 0,0373 e nova média 0,1493 m*, aumento de 24,9 % na média
geral para o carater. O gendtipo melhor ranqueado para Trajano foi o 31 que
ocupou para VC a posicdo 4 no ranking, com valor genotipico igual a 0,0347 e
nova média 0,1479 m°, aumento de 24,2 % na média geral para o carater. Para o
Imbé o melhor ranqueado foi o gendtipo 61 que ocupou para VC a posicdo 3 no
ranking, com valor genotipico igual a 0,0349 e nova média 0,1483 m®, aumento de
24,4 % na média geral para o carater. O ultimo selecionado para a caracteristica
VC foi 0 gendtipo 76 posicao 33 no ranking, com valor genotipico igual a 0,0004 e
nova média 0,1231 m?, aumento de 9,0 % na média geral para o caréter.

Do total de 90 gendtipos relacionados na Tabela 5, foram selecionados 38
que apresentaram para a variavel diametro a altura do peito, novas médias com
desempenho superior ao da meédia geral, ou seja, 42,2 % dos individuos
avaliados. Para esse carater (DAP), o melhor ranqueado foi o genétipo 3 com
valor genotipico de 1,355, permitindo acréscimo de 10,3 % na média e o pior
ranqueado, na trigésima terceira colocacdo o material 76 com valor genotipico

0,011 e que permitiria um acréscimo de 4,14 % na média para o carater. Os
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demais 52 gendtipos ndo estariam contribuindo para o aumento da média para o

carater.

Tabela 5.: Ordenacao de 90 genotipos selecionados via componentes de média
para as caracteristicas para Diametro a altura do peito (DAP)

Ordem Gendtipo g u+g Ganho N ova Média u+g+gem
13 0.0373 0.1493 0.0373 O. 1493 0.1529
29 0.0366 0.1486 0.0369 O. 1490 0.1521
3 61 0.0349 0.1470 0.0363 O. 1483 0.1503
4 31 0.0347 0.1467 0.0359 O. 1479 0.1501
5 36 0.0328 0.1448 0.0353 O. 1473 0.1480
6 66 0.0293 0.1413 0.0343 0. 1463 0.1441
7 55 0.0150 0.1270 0.0315 O. 1435 0.1285
8 85 0.0130 0.1250 0.0292 O. 1412 0.1262
9 15 0.0127 0.1247 0.0274 O. 1394 0.1260
10 62 0.0102 0.1222 0.0256 O. 1377 0.1232
11 32 0.0101 0.1221 0.0242 0. 1363 0.1231
12 30 0.0095 0.1215 0.0230 O. 1350 0.1224
13 5 0.0089 0.1210 0.0219 O. 1339 0.1218
14 48 0.0089 0.1209 0.0210 O. 1330 0.1218
15 65 0.0085 0.1205 0.0202 O. 1322 0.1214
16 75 0.0074 0.1195 0.0194 0. 1314 0.1202
17 64 0.0062 0.1182 0.0186 O. 1306 0.1188
18 52 0.0056 0.1176 0.0179 O. 1299 0.1181
19 70 0.0051 0.1171 0.0172 O. 1292 0.1176
20 68 0.0051 0.1171 0.0166 O. 1286 0.1176
21 34 0.0045 0.1165 0.0160 O. 1280 0.1170
22 6 0.0037 0.1157 0.0154 O. 1275 0.1161
23 60 0.0037 0.1157 0.0149 0. 1270 0.1160
24 10 0.0036 0.1157 0.0145 O. 1265 0.1160
25 33 0.0032 0.1152 0.0140 O. 1260 0.1155
26 18 0.0031 0.1151 0.0136 O. 1256 0.1154
27 35 0.0027 0.1147 0.0132 0. 1252  0.1150
28 2 0.0025 0.1146 0.0128 O. 1248 0.1148
29 11 0.0024 0.1144 0.0124 O. 1245 0.1146
30 50 0.0012 0.1133 0.0121 O. 1241 0.1134
31 40 0.0007 0.1128 0.0117 O. 1237 0.1128
32 78 0.0005 0.1125 0.0114 O. 1234 0.1125
33 76 0.0004 0.1124 0.0110 O. 1231 0.1125
34 71 -0.0001 0.1120 0.0107 O. 1227 0.1120
35 39 -0.0004 0.1116 0.0104 O. 1224 0.1116
36 59 -0.0004 0.1116 0.0101 O. 1221 0.1115
37 23 -0.0005 0.1115 0.0098 O. 1218 0.1114
38 63 -0.0006 0.1114 0.0095 O. 1216 0.1114
39 17 -0.0006 0.1114 0.0093 O. 1213 0.1114
40 80 -0.0008 0.1112 0.0090 O. 1210 0.1111
41 89 -0.0016 0.1104 0.0088 0. 1208 0.1102
42 56 -0.0018 0.1103 0.0085 O. 1205 0.1101
43 73 -0.0018 0.1102 0.0083 O. 1203 0.1100
44 29 -0.0019 0.1101 0.0080 O. 1201 0.1100
45 1 -0.0019 0.1101 0.0078 O. 1198 0.1099
46 88 -0.0022 0.1098 0.0076 O. 1196 0.1096
47 14 -0.0024 0.1096 0.0074 O. 1194 0.1094
48 67 -0.0026 0.1094 0.0072 0. 1192 0.1092
49 44 -0.0029 0.1092 0.0070 O. 1190 0.1089
50 28 -0.0030 0.1090 0.0068 O. 1188 0.1087
51 41 -0.0031 0.1089 0.0066 O. 1186 0.1086
52 37 -0.0034 0.1086 0.0064 0. 1184 0.1083
53 69 -0.0037 0.1083 0.0062 0. 1182 0.1079
54 83 -0.0039 0.1081 0.0060 O. 1180 0.1077
55 26 -0.0039 0.1081 0.0058 O. 1178 0.1077
56 58 -0.0041 0.1079 0.0056 O. 1177 0.1075
57 13 -0.0045 0.1075 0.0055 O. 1175 0.1071
58 38 -0.0048 0.1072 0.0053 O. 1173 0.1067
59 84 -0.0049 0.1071 0.0051 O. 1171 0.1067
60 47 -0.0053 0.1067 0.0049 O. 1170 0.1062
61 57 -0.0054 0.1066 0.0048 0. 1168 0.1061
62 25 -0.0055 0.1065 0.0046 O. 1166 0.1060



Cont. Tabela 5

Ordem Gendtipo g

63 82
64 81
65 16

-0.0060
-0.0062
-0.0065
-0.0066
-0.0069
-0.0069
-0.0076
-0.0077
-0.0082
-0.0086
-0.0087
-0.0088
-0.0088
-0.0090
-0.0092
-0.0096
-0.0097
-0.0100
-0.0107
-0.0108
-0.0110
-0.0119
-0.0123
-0.0130
-0.0161
-0.0161
-0.0186
-0.0198

u+g
0.1061
0.1058
0.1055
0.1054
0.1052
0.1052
0.1045
0.1043
0.1038
0.1034
0.1033
0.1032
0.1032
0.1030
0.1028
0.1024
0.1023
0.1020
0.1013
0.1013
0.1010
0.1001
0.0997
0.0990
0.0959
0.0959
0.0934
0.0923

Ganho
0.0044
0.0043
0.0041

0.0039
0.0038
0.0036
0.0035
0.0033

0.0031
0.0030
0.0028
0.0027
0.0025
0.0024
0.0022

0.0021
0.0019
0.0018
0.0016
0.0014
0.0013
0.0011
0.0010
0.0008
0.0006
0.0004
0.0002
0.0000

cooooooooooofPoooooofoooofPoooz

ova Média
1165
1163
1161
1160
1158
1157
1155
1153
1152
1150
1148
1147
1145
1144
1142
1141
1139
1138
1136
1135
1133
1132
1130
1128
1127
1125
1123
1120

u+g+gem
0.1055
0.1052
0.1049
0.1048
0.1045
0.1045
0.1037
0.1036
0.1030
0.1026
0.1025
0.1024
0.1023
0.1022
0.1019
0.1015
0.1014
0.1010
0.1003
0.1002
0.0999
0.0990
0.0985
0.0977
0.0944
0.0943
0.0916
0.0904
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Para o carater altura (Tabela 6) o melhor ranqueado foi 0 genétipo 31 com

promocdo de ganhos de 6,36 % na meédia para o carater e o pior foi o 58 na

quadragésima nona colocagédo, com ganhos esperados de 2,0 % sobre a média

geral para o carater. Os quarenta e nove selecionados correspondem a 54,4 %

dos genotipos avaliados.

Tabela 6.: Ordenacao de 90 gendtipos selecionados via componentes de média
para a caracteristica altura de planta (H)

Ordem Genétipo
31

[

g

u+g
0.6581
0.5666
0.5415
0.4614
0.4382
0.4032
0.3734
0.3667
0.3575
0.2980
0.2979
0.2704
0.2580
0.2535
0.2386
0.2348
0.2325
0.2285
0.2272

Ga
10.3758
10.2843
10.2592
10.1791
10.1559
10.1209
10.0911
10.0844
10.0752
10.0157
10.0155
9.9881
9.9757
9.9712
9.9563
9.9525
9.9501
9.9462
9.9449

0.6581
0.6124
0.5888
0.5569
0.5332
0.5115
0.4918
0.4762
0.4630
0.4465
0.4330
0.4194
0.4070
0.3960
0.3855
0.3761
0.3677
0.3599
0.3530

10.

10.
10.

nho Nova Média u+g+gem

3758
3301
3064
2746
2509
2292
2095
1938
1807
1642
1507
1371
1247
1137
1032
0938
0854
0776
0706

10.4671
10.3629
10.3344
10.2431
10.2167
10.1768
10.1430
10.1353
10.1248
10.0570
10.0569
10.0256
10.0115
10.0063
9.9894

9.9851

9.9824

9.9779

9.9764



Cont. Tabela 6

Ordem Genétipo

30

0.2267
0.2218
0.2150
0.2129
0.2037
0.1921
0.1919
0.1869
0.1856
0.1850
0.1770
0.1559
0.1371
0.1324
0.0927
0.0809
0.0796
0.0783
0.0750
0.0595
0.0555
0.0487
0.0455
0.0416
0.0398
0.0326
0.0296
0.0281
0.0082
0.0013
-0.0016
-0.0166
-0.0228
-0.0255
-0.0268
-0.0274
-0.0376
-0.0474
-0.0598
-0.0753
-0.0784
-0.0852
-0.0922
-0.0938
-0.1070
-0.1152
-0.1303
-0.1309
-0.1503
-0.1570
-0.1654
-0.1681
-0.1908
-0.2177
-0.2186
-0.2441
-0.2513
-0.2673
-0.2840
-0.2845
-0.3225
-0.3629
-0.3640
-0.3746
-0.3838
-0.3899
-0.4551
-0.5837
-0.6082
-1.1626
-1.3464

g

u+g
9.9444
9.9395
9.9327
9.9305
9.9214
9.9097
9.9096
9.9046
9.9033
9.9027
9.8947
9.8736
9.8547
9.8501
9.8104
9.7986
9.7972
9.7960
9.7927
9.7772
9.7732
9.7664
9.7632
9.7593
9.7575
9.7503
9.7473
9.7458
9.7259
9.7190
9.7161
9.7011
9.6949
9.6922
9.6909
9.6903
9.6800
9.6703
9.6579
9.6424
9.6393
9.6325
9.6255
9.6239
9.6107
9.6024
9.5874
9.5868
9.5673
9.5607
9.5523
9.5496
9.5268
9.5000
9.4991
9.4736
9.4664
9.4504
9.4337
9.4331
9.3952
9.3548
9.3536
9.3431
9.3339
9.3278
9.2626
9.1340
9.1095
8.5551
8.3713

Ganho No

0.3466
0.3407
0.3350
0.3297
0.3244
0.3191
0.3142
0.3095
0.3051
0.3009
0.2968
0.2923
0.2874
0.2827
0.2771
0.2715
0.2662
0.2611
0.2562
0.2512
0.2463
0.2415
0.2368
0.2323
0.2279
0.2235
0.2193
0.2153
0.2109
0.2067
0.2025
0.1982
0.1940
0.1898
0.1858
0.1819
0.1780
0.1741
0.1700
0.1659
0.1618
0.1577
0.1537
0.1498
0.1458
0.1418
0.1376
0.1336
0.1294
0.1253
0.1211
0.1171
0.1128
0.1083
0.1038
0.0992
0.0946
0.0899
0.0851
0.0804
0.0754
0.0700
0.0647
0.0594
0.0541
0.0489
0.0430
0.0358
0.0285
0.0151
0.0000
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va Média u+g+gem

0643
0584
0527
0474
0421
0368
0319
0272
0228
0186
0145
0100
0051
0004
9948
9892
9839
9788
9739
9689
9640
9592
9545
9499
9456
9412
9370
9330
9286
9244
9202
9159
9116
9075
9035
8996
8957
8917
8877
8836
8795
8754
8714
8675
8635
8594
8553
8513
8471
8430
8388
8348
8305
8260
8215
8169
8123
8076
8028
7981
7931
7877
7824
7771
7718
7666
7607
7535
7462
7328
7177

9.9758
9.9702
9.9625
9.9601
9.9497
9.9364
9.9362
9.9305
9.9291
9.9284
9.9193
9.8952
9.8738
9.8684
9.8232
9.8098
9.8083
9.8068
9.8031
9.7855
9.7809
9.7732
9.7695
9.7651
9.7631
9.7548
9.7514
9.7497
9.7270
9.7192
9.7159
9.6987
9.6917
9.6886
9.6871
9.6864
9.6748
9.6637
9.6496
9.6319
9.6284
9.6206
9.6127
9.6109
9.5958
9.5864
9.5693
9.5686
9.5465
9.5389
9.5293
9.5263
9.5004
9.4698
9.4688
9.4397
9.4315
9.4133
9.3943
9.3937
9.3505
9.3045
9.3031
9.2912
9.2807
9.2737
9.1994
9.0530
9.0251
8.3938
8.1845
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Tendo em vista que, segundo Dudley e Moll (1969) o progresso esperado
com a selecéo depende da herdabilidade do carater, da intensidade de selecéo e,
do desvio padrdo fenotipico do carater, os valores de repetibilidade obtidos
sugerem boas possibilidades de ganho genético, e em maiores proporc¢des, via
DAP, ja que o mesmo apresentou resultados superiores aos da altura e que
apresenta alta correlacdo com VC (Tabela 7). Dessa forma podem-se obter

ganhos genéticos expressivos também para volume.

Tabela 7- Matriz de coeficientes de correlagdo de Pearson entre as
caracteristicas diametro a altura do peito (DAP), diametro do colo (D. Colo),
distancia entre nés (Entre nds), diametro de copa (D. Copa), altura (H) e volume
cilindrico (VC).

Variavel DAP D.Colo Entre no D.copa H VC
DAP 1,0000 0,7353 0,4073 -0,0094 0,218 0,9391
D.Colo 0,7353 1,0000 0,3613 -0,1216 0,0098 0,6383
Entre n6 0,4073 0,3613 1,0000 -0,206 0,3547 0,4707
D.copa -0,0094 -0,1216 -0,206 1,0000 0,3116 0,0896
H 0,218 0,0098 0,3547 0,3116 1,0000 0,5149
VC 0,9391 0,6383 0,4707 0,0896 0,5149 1,0000

A menor correlagcdo com o volume foi com a, variavel diametro de copa e
a maior com diametro a altura do peito. A menor correlacdo entre duas
caracteristicas ocorreu entre diametro de copa e distancia entre no.

As caracteristicas diametro do colo (D. Colo) e distancia entre nés (Entre
nos), apresentam valores, nas Tabelas 8 e 9 respectivamente, condizentes com

valores para caracteristicas de crescimento.

Tabela 8.: Ordenacéao de 90 gendtipos selecionados via componentes de média
para a caracteristica Diametro do Colo (D. Colo)

Ordem Genétipo g u+g G anho Nova Média u+g+gem
185 1.4576 16.0176 1.4576 16. 0176 16.2336
2 66 1.0214 155814 1.2395 15. 7995 15.7328
314 1.0165 15.5765 1.1652 15. 7251 15.7271
4 52 0.9259 15.4858 1.1054 15. 6653 15.6231
5 68 0.8526 15.4125 1.0548 15. 6147 15.5389

6 36 0.8274 15.3873 1.0169 15. 5768 15.5100
79 0.8200 15.3799 0.9888 15. 5487 15.5014
8 70 0.8099 15.3699 0.9664 15. 5264 15.4899



Cont. Tabela 8

Ordem Genétipo g
9 55

0.7852
0.7008
0.6027
0.5792
0.5522
0.5178
0.5145
0.5100
0.4396
0.4053
0.3983
0.3980
0.3712
0.3494
0.3042
0.2708
0.2612
0.2368
0.2194

0.1951
0.1908
0.1801
0.1520
0.1104
0.1064
0.1008

0.0966
0.0957
0.0879
0.0787

0.0738
0.0288
0.0254

-0.0343

-0.0343

-0.0450

-0.0669

-0.0669

-0.0765

-0.0868

-0.1091

-0.1154

-0.1435

-0.1571

-0.1576

-0.1706

-0.2020

-0.2026

-0.2139

-0.2358

-0.2454

-0.2470

-0.2695

-0.2752

-0.2842

-0.2977

-0.3124

-0.3124

-0.3174

-0.3264

-0.3298

-0.3580

-0.3624

-0.3692

-0.3710

-0.3861

-0.3997

-0.4137

-0.4159

-0.4384

-0.5549

-0.5797

-0.5797

u+g
15.3451
15.2607
15.1626
15.1391
15.1121
15.0778
15.0744
15.0699
14.9996
14.9652
14.9582
14.9579
14.9311
14.9093
14.8642
14.8307
14.8211
14.7968
14.7793
14.7550
14.7507
14.7401
14.7119
14.6703
14.6663
14.6607
14.6565
14.6556
14.6478
14.6386
14.6337
14.5887
14.5853
14.5256
14.5256
14.5149
14.4930
14.4930
14.4834
14.4731
14.4508
14.4446
14.4164
14.4028
14.4024
14.3893
14.3579
14.3573
14.3461
14.3242
14.3145
14.3129
14.2904
14.2848
14.2757
14.2622
14.2476
14.2476
14.2425
14.2335
14.2301
14.2020
14.1975
14.1907
14.1889
14.1738
14.1602
14.1463
14.1440
14.1215
14.0050
13.9802
13.9802

Ganho
0.9463
0.9217
0.8927
0.8666
0.8424
0.8192
0.7989
0.7809
0.7608
0.7410
0.7230
0.7067
0.6908
0.6752
0.6591
0.6429
0.6277
0.6126
0.5981
0.5837
0.5701
0.5571
0.5441
0.5305
0.5177
0.5054
0.4937
0.4827
0.4720
0.4616
0.4517
0.4411
0.4310
0.4199
0.4093
0.3990
0.3887
0.3788
0.3691
0.3596
0.3500
0.3407
0.3312
0.3218
0.3128
0.3038
0.2946
0.2857
0.2770
0.2681
0.2594
0.2510
0.2425
0.2341
0.2259
0.2177
0.2095
0.2016
0.1939
0.1862
0.1788
0.1711
0.1636
0.1562
0.1490
0.1417
0.1345
0.1273
0.1202
0.1131
0.1046
0.0961
0.0877

va Média u+g+gem

5062
4817
4527
4265
4023
3792
3588
3408
3207
3010
2829
2667
2507
2352
2190
2029
1876
1726
1580
1436
1301
1171
1040
0904
0776
0653
0536
0426
0319
0216
0116
0010
9909
9798
9693
9589
9486
9387
9290
9195
9099
9006
8911
8817
8727
8637
8545
8457
8369
8281
8194
8109
8024
7940
7858
7776
7695
7616
7538
7462
7387
7310
7235
7161
7089
7017
6944
6872
6802
6730
6645
6560
6477

15.4615
15.3646
15.2519
15.2249
15.1940
15.1545
15.1506
15.1455
15.0647
15.0253
15.0172
15.0169
14.9862
14.9611
14.9093
14.8708
14.8598
14.8319
14.8118
14.7839
14.7790
14.7668
14.7344
14.6867
14.6821
14.6756
14.6708
14.6698
14.6608
14.6503
14.6446
14.5929
14.5890
14.5205
14.5205
14.5083
14.4831
14.4831
14.4721
14.4603
14.4346
14.4275
14.3952
14.3795
14.3790
14.3640
14.3280
14.3273
14.3144
14.2892
14.2782
14.2763
14.2504
14.2440
14.2336
14.2181
14.2013
14.2013
14.1955
14.1851
14.1812
14.1489
14.1438
14.1360
14.1339
14.1166
14.1009
14.0849
14.0824
14.0566
13.9227
13.8943
13.8943

40



Cont. Tabela 8

Ordem Genétipo g u+g Ganho No va Média u+g+gem
82 4 -0.6036 13.9563 0.0793 14. 6392 13.8669
83 46 -0.6360 13.9239 0.0707 14. 6306 13.8297
84 77 -0.7238 13.8361 0.0612 14. 6211 13.7289
85 47 -0.7345 13.8254 0.0519 14. 6118 13.7166
86 79 -0.8364 13.7236 0.0415 14. 6015 13.5996
87 63 -0.8561 13.7039 0.0312 14. 5911 13.5770
88 90 -0.8786 13.6814 0.0209 14. 5808 13.5511
89 44 -0.9174 13.6425 0.0103 14. 5703 13.5065
90 19 -0.9192 13.6407 0.0000 14. 5599 13.5045

Tabela 9.: Ordenacao de 90 gendtipos selecionados via componentes de média
para a caracteristica Distancia entre nés (Entre nos)

Ordem Genétipo g u+g G anho Nova Média u+g+gem
1 89 2.0038 14.1056 2.0038 14. 1056 14.3747
2 63 1.8110 13.9128 1.9074 14. 0092 14.1560
374 1.3454 13.4472 1.7201 13. 8219 13.6279
4 59 1.3347 13.4365 1.6237 13. 7255 13.6157
5 19 1.3134 13.4152 15617 13. 6635 13.5916
6 72 1.3085 13.4104 15195 13. 6213 13.5861
7 46 1.2454 13.3472 1.4803 13. 5821 13.5145
8 66 1.2185 13.3203 1.4476 13. 5494 13.4840
9 33 1.1672 13.2690 1.4164 13. 5182 13.4257
10 32 1.1119 13.2137 1.3860 13. 4878 13.3630
11 15 1.1023 13.2041 1.3602 13. 4620 13.3521
12 80 1.1019 13.2037 1.3387 13. 4405 13.3517
13 44 1.0381 13.1399 1.3156 13. 4174 13.2793
14 28 0.9969 13.0987 1.2928 13. 3946 13.2325
15 42 0.9931 13.0949 1.2728 13. 3746 13.2282
16 26 0.9657 13.0675 1.2536 13. 3554 13.1972
17 3 0.7546 12.8564 1.2243 13. 3261 12.9578
18 62 0.7184 12.8202 1.1962 13. 2980 12.9167
19 57 0.7124 12.8142 1.1707 13. 2725 12.9098
20 36 0.6374 12.7392 1.1440 13. 2458 12.8248
21 5 0.5057 12.6075 1.1136 13. 2154 12.6754
221 0.5018 12.6036 1.0858 13. 1876 12.6710
23 25 0.4812 125830 1.0595 13. 1613 12.6476
24 50 0.4582 125600 1.0345 13. 1363 12.6216
25 20 0.4308 12.5326 1.0103 13. 1121 12.5905
26 22 0.4069 12.5087 0.9871 13. 0889 12.5634
27 76 0.4040 12.5058 0.9655 13. 0673 12.5601
28 61 0.3903 12.4921 0.9450 13. 0468 12.5446
29 48 0.3404 12.4423 0.9241 13. 0259 12.4880
30 2 0.3326 12.4344 0.9044 13. 0062 12.4791
31 41 0.3099 124117 0.8852 12. 9870 12.4533
32 51 0.2801 12.3820 0.8663 12. 9681 12.4196
33 87 0.2684 12.3702 0.8482 12. 9500 12.4062
34 12 0.2584 12.3602 0.8309 12. 9327 12.3949
35 27 0.2379 12.3397 0.8139 12. 9157 12.3716
36 21 0.2377 12.3395 0.7979 12. 8997 12.3715
37 17 0.2227 12.3245 0.7824 12. 8842 12.3544
38 88 0.2082 12.3100 0.7673 12. 8691 12.3380
39 43 0.1175 12.2193 0.7506 12. 8524 12.2351
40 10 0.1069 12.2087 0.7345 12. 8363 12.2230
41 6 0.0844 12.1863 0.7187 12. 8205 12.1976
42 58 0.0722 12.1740 0.7033 12. 8051 12.1837
43 18 0.0304 12.1322 0.6876 12. 7894 12.1363
44 7 0.0060 12.1078 0.6721 12. 7739 12.1086
45 9 -0.0002 12.1016 0.6572 12. 7590 12.1016
46 47 -0.0169 12.0849 0.6425 12. 7443 12.0826
47 75 -0.0434 12.0584 0.6279 12. 7297 12.0526
48 70 -0.0590 12.0428 0.6136 12. 7154 12.0349
49 81 -0.1337 11.9681 0.5984 12. 7002 11.9502
50 52 -0.1648 11.9370 0.5831 12. 6849 11.9148
51 31 -0.1951 11.9067 0.5678 12. 6697 11.8805
52 40 -0.2249 11.8770 0.5526 12. 6544 11.8468

53 53 -0.2841 11.8177 0.5368 12. 6386 11.7795



Cont. Tabela

9

Ordem Genétipo

60

-0.2991
-0.3131
-0.3263
-0.3415
-0.3429
-0.3471
-0.3682
-0.4159
-0.4237
-0.4447
-0.4604
-0.5340
-0.5510
-0.6092
-0.6382
-0.6529
-0.6765
-0.6783
-0.7296
-0.7435
-0.7865
-0.8334
-0.8462
-0.8518
-0.8614
-0.8629
-0.8907
-0.9724
-1.0238
-1.0310
-1.1217
-1.2112
-1.2635
-1.3220
-1.3695
-1.5365
-1.7707

g u+g
11.8027
11.7887
11.7755
11.7603
11.7589
11.7547
11.7336
11.6859
11.6781
11.6571
11.6415
11.5678
11.5508
11.4926
11.4636
11.4489
11.4253
11.4235
11.3723
11.3583
11.3154
11.2684
11.2556
11.2500
11.2404
11.2389
11.2111
11.1294
11.0780
11.0708
10.9801
10.8906
10.8383
10.7798
10.7323
10.5653
10.3311

Ganho No

0.5213
0.5062
0.4913
0.4767
0.4626
0.4488
0.4352
0.4213
0.4076
0.3941
0.3808
0.3667
0.3528
0.3384
0.3241
0.3099
0.2958
0.2821
0.2680
0.2542
0.2401
0.2258
0.2117
0.1979
0.1843
0.1711
0.1578
0.1438
0.1296
0.1156
0.1009
0.0854
0.0698
0.0538
0.0376
0.0199
0.0000

va Média u+g+gem

6231
6080
5931
5785
5644
5506
5370
5231
5094
4959
4826
4685
4546
4402
4259
4117
3976
3839
3698
3560
3419
3276
3135
2997
2861
2729
2596
2456
2314
2174
2027
1872
1716
1556
1394
1217
1018

11.7625
11.7467
11.7317
11.7144
11.7128
11.7081
11.6842
11.6301
11.6212
11.5974
11.5796
11.4961
11.4768
11.4108
11.3779
11.3612
11.3345
11.3324
11.2743
11.2584
11.2097
11.1565
11.1420
11.1356
11.1248
11.1230
11.0915
10.9988
10.9405
10.9324
10.8295
10.7279
10.6686
10.6023
10.5484
10.3590
10.0934

42

O carater diametro de copa apresentado na Tabela 10, mostra que com o

genotipo 5, pode-se obter um acréscimo de 21,13% na média, ou seja, nova

meédia de 311,1045 centimetros. Porém esse carater € o que apresenta a menor

correlagcdo com volume segundo a Tabela 7.

Tabela 10.: Ordenacéo de 90 gendtipos selecionados via componentes de média
para a caracteristica Diametro de copa (D.Copa)

Ordem Genétipo

1

3
4
5
6
7
8
9
1

u+g

65.4520
8.5310
6.5803
5.5429
4.6941
4.5233
4.4281
3.7448
3.5058

3.3881

Ga
311.1045
254.1835
252.2328
251.1954
250.3466
250.1758
250.0806
249.3974
249.1583

249.0406

65.4520
36.9915
26.8544
21.5266
18.1601
15.8873
14.2502
12.9371
11.8891

311.
282.
272.
267.
263.
261.
259.
258.
257.
11.0390 256.

nho Nova Média u+g+gem

1045
6440
5070
1791
8126
5398
9028
5896
5417
6916

415.3354
267.7689
262.7118
260.0224
257.8218
257.3790
257.1323
255.3609
254.7413
254.4361



Cont. Tabela 10

Ordem Genétipo g u+g Ganho Nov a Média u+g+gem
11 33 3.1424 248.7949 10.3212 255. 9737 253.7992
12 18 2.9297 2485822 9.7052 255. 3577 253.2477
13 37 2.8886 2485411 9.1809 254. 8334 253.1410
14 30 2.4598 248.1123 8.7008 254. 3533 252.0295
15 67 2.4469 248.0994 8.2839 253. 9364 251.9960
16 69 2.4385 248.0910 7.9185 253. 5710 251.9744
17 66 21726 247.8251 7.5805 253. 2330 251.2850
18 78 2.1584 247.8109 7.2793 252. 9318 251.2481
19 62 2.0940 247.7465 7.0064 252. 6589 251.0812
20 50 1.7280 247.3805 6.7425 252. 3950 250.1323
21 64 1.4357 247.0882 6.4898 252. 1423 249.3746
22 14 1.2833 246.9358 6.2531 251. 9056 248.9794
23 70 1.2788 246.9314 6.0368 251. 6894 248.9679
24 53 1.1291 246.7816 5.8323 251. 4849 248.5796
25 56 1.1052 246.7577 5.6433 251. 2958 2485177
26 73 0.9501 246.6026 5.4628 251. 1153 248.1156
27 43 0.7857 246.4382 5.2895 250. 9420 247.6894
28 65 0.7810 246.4335 5.1285 250. 7810 247.6771
29 39 0.5607 246.2132 4.9710 250. 6235 247.1061
30 86 0.5455 246.1980 4.8235 250. 4760 247.0666
31 58 0.1519 245.8044 4.6728 250. 3253 246.0464
32 40 0.1387 245.7912 4.5311 250. 1836 246.0120
33 60 0.1325 245.7850 4.3978 250. 0503 245.9960
34 85 -0.1431 245.5094 4.2642 249. 9168 245.2815
35 38 -0.1774 245.4751 4.1373 249. 7899 245.1925
36 77 -0.2220 245.4305 4.0162 249. 6688 245.0770
37 81 -0.2657 245.3868 3.9005 249. 5530 244.9636
38 52 -0.3348 245.3177 3.7891 249. 4416 244.7846
39 17 -0.3602 245.2923 3.6827 249. 3352 244.7187
40 44 -0.5850 245.0675 3.5760 249. 2285 244.1358
41 84 -0.6603 244.9922 3.4727 249. 1252 243.9407
42 71 -0.6816 244.9710 3.3737 249. 0263 243.8856
43 10 -0.7811 244.8714 3.2771 248. 9296 243.6274
44 15 -0.8242 244.8283 3.1839 248. 8364 243.5157
45 29 -1.0589 244.5036 3.0896 248. 7421 242.9074
46 6 -1.0684 244.5841 2.9992 248. 6517 242.8827
47 47 -1.1281 244.5244 2.9114 248. 5639 242.7279
48 9 -1.1324 2445201 2.8272 248. 4797 242.7168
49 55 -1.2254 244.4272 2.7445 248. 3970 242.4758
50 90 -1.4118 244.2407 2.6613 248. 3139 241.9925
51 22 -1.5096 244.1429 2.5796 248. 2321 241.7390
52 2 -1.5857 244.0668 2.4995 248. 1520 241.5417
53 48 -1.6054 244.0472 2.4220 248. 0745 241.4907
54 83 -1.6456 244.0070 2.3467 247. 9992 241.3864
55 19 -1.6679 243.9847 2.2737 247. 9262 241.3287
56 75 -1.7220 243.9305 2.2023 247. 8549 241.1883
57 16 -1.7643 243.8883 2.1327 247. 7853 241.0787
58 80 -1.7733 243.8792 2.0654 247. 7179 241.0552
59 63 -2.0205 243.6320 1.9961 247. 6487 240.4145
60 27 -2.0533 243.5992 1.9287 247. 5812 240.3293
61 89 -2.2675 243.3850 1.8599 247. 5124 239.7740
62 24 -2.3854 243.2671 1.7914 247. 4439 239.4684
63 59 -2.4554 243.1972 1.7240 247. 3765 239.2871
64 26 -2.4596 243.1929 1.6586 247. 3111 239.2761
65 13 -2.5084 243.1441 1.5945 247. 2470 239.1494
66 36 -2.6894 242.9631 1.5296 247. 1821 238.6802
67 28 -2.7309 242.9216 1.4660 247. 1185 238.5727
68 20 -2.7606 242.8919 1.4039 247. 0564 238.4958
69 57 -2.8692 242.7833 1.3419 246. 9944 238.2142
70 42 -2.8754 2427771 1.2817 246. 9342 238.1981
71 51 -2.9754 242.6771 1.2217 246. 8742 237.9388
72 45 -3.1349 2425177 1.1612 246. 8137 237.5255
73 88 -3.4850 242.1675 1.0976 246. 7501 236.6178
74 21 -3.4924 242.1601 1.0355 246. 6881 236.5986
75 41 -3.5535 242.0990 0.9744 246. 6269 236.4401
76 11 -3.6931 241.9594 0.9129 246. 5655 236.0783
77 12 -3.7825 241.8700 0.8520 246. 5045 235.8464
78 4 -3.8517 241.8008 0.7917 246. 4442 235.6670
79 3 -3.8560 241.7965 0.7328 246. 3853 235.6559
80 49 -3.8859 241.7666 0.6751 246. 3276 235.5784
81 72 -3.9430 241.7095 0.6181 246. 2706 235.4303
82 7 -4.0905 241.5620 0.5607 246. 2132 235.0481

83 82 -4.3087 241.3438 0.5020 246. 1545 234.4823



Cont. Tabela 10

Ordem Genétipo g u+g

84 54
85 79
86 23
87 1
88 8
89 25
90 87

-5.0294 240.6231
-5.0772 240.5753
-5.1064 240.5461

-5.1660 240.4865
-5.3058 240.3467

-7.1294 238.5232
-8.8506 236.8019

Ganho Nov
0.4361 246.
0.3713 246.
0.3076 245.
0.2447 245.
0.1816 245.
0.0994 245.
0.0000 245.

0887
0238
9601
8972
8341
7520
6525

232.6138
232.4899
232.4142
232.2597
231.8973
227.1698
222.7076

a Média u+g+gem

44

3.1.3.4. Estabilidade de valores genéticos

Os resultados apresentados na Tabela 11 e 12 sdo o ordenamento de

genotipos simultaneamente por

seus valores genéticos (produtividade) e

estabilidade, referentes a estabilidade genotipica pelo método da média

harménica dos valores genotipicos, conforme Resende (2004). Quanto menor for

o desvio padrao do comportamento genotipico através das medi¢cdes maior sera a

média harménica de seus valores genotipicos através do tempo.

Tabela 11.: Estabilidade de Valores Genéticos ( MHVG ), para as caracteristicas :
didmetro a altura do peito (DAP), altura (H) e volume cilindrico (VC).

Carater
ordem DAP VC

genotipo MHVG gendtipo  MHVG genotipo MHVG
1 9 13.2423 31 10.3120 3 0.1451
2 31 13.1953 3 10.2226 9 0.1448
3 66 13.1358 36 10.1827 31 0.1438
4 36 13.1303 61 10.1059 61 0.1428
5 61 13.0778 63 10.0673 36 0.1408
6 3 12.9111 90 10.0287 66 0.1379
7 85 12.6400 62 9.9829 55 0.1195
8 15 12.6187 33 9.9778 15 0.1189
9 32 12.4201 60 9.9622 85 0.1184
10 55 12.3994 34 9.9161 32 0.1157
11 75 12.2056 48 9.9151 48 0.1141
12 48 12.1274 23 9.8839 62 0.1139
13 18 12.0925 35 9..8548 5 0.1134
14 70 12.0780 89 9.8397 75 0.1128
15 5 12.0409 9 9.8358 30 0.1123
16 52 12.0238 59 9.8315 65 0.1109
17 68 12.0208 17 9.8304 52 0.1108
18 2 12.0058 5 9.8290 70 0.109
19 10 11.9924 52 9.8230 68 0.1084
20 14 11.9849 88 9.8190 34 0.1084
21 73 11.9828 30 9.8179 64 0.108
22 11 11.9590 71 9.8167 10 0.1074



Cont. Tabela 11

ordem genotipo

23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73

76
62
6
8
69
50
34
78
64
65
60
17
7
45
40
30
71
28
84
35
33
57
58
67
39
80
41
89
13
56
59
81
1
47
29
49
26
27
83
4
37
16
63
12
88
53
44
46
82
74
43

MHVG
11.9574
11.9383
11..8964
11.8779
11.8577
11.8497
11.8425
11.8360
11.8109
11.8026
11.7525
11.7498
11.7466
11.7402
11.7350
11.7225
11.6962
11.6897
11.6857
11.6836
11.6675
11.6494
11.6433
11.6417
11.6340
11.6296
11.5801
11.5759
11.5688
11.5660
11.5652
11.5545
11.5509
11.5421
11.5283
11.5214
11.5105
11.5105
11.5099
11.4964
11.4702
11.4274
11.4226
11.4193
11.4131
11.4057
11.3870
11.3849
11.3654
11.3650
11.3544

gendtipo

25
66
21
29
65
16
80
55
56
54
44
12
37
32
50
19
83
74
1
75
82
20
24
26
72
42
58
22
68
4
41
67
70
38
10
64
6
15
2
86
18
78
40
13
57
81
28
85
27
11
84

MHVG
9.8148
9.8090
9.7827
9.7815
9.7810
9.7743
9.7711
9.7578
9.7517
9.7173
9.7051
9.6905
9.6588
9.6529
9.6491
9.6481
9.6418
9.6344
9.6259
9.6215
9.6109
9.6014
9.6010
9.5937
9.5921
9.5852
9.5600
9.5587
9.5458
9.5430
9.5410
9.5317
9.5290
9.5238
9.5006
9.4912
9.4895
9.4719
9.4707
9.4575
9.4561
9.4458
9.4290
9.4169
9.4159
9.3948
9.3925
9.3750
9.3727
9.3396
9.3159

genotipo

18
60
6
33
2
35
11
50
71
17
76
78
40
80
59
63
89
73
14
23
56
39
29
1
67
88
69
58
28
41
44
37
83
26
57
84
13
25
16
81
47
74
38
7
82
27
12
4
90
49
20

MHVG
0.1072
0.1072
0.1066
0.1063
0.1063
0.1055
0.1053
0.1048
0.1041
0.1036
0.1029
0.1029
0.1028
0.1023
0.1022
0.102
0.1017
0.1015
0.1013
0.1011
0.1011
0.1009
0.1007
0.1004
0.0999
0.0995
0.0995
0.0994
0.0992
0.0992
0.0987
0.0987
0.0986
0.0983
0.0982
0.0977
0.0976
0.0971
0.0967
0.0967
0.0963
0.0962
0.0957
0.0957
0.0955
0.0949
0.0949
0.0947
0.0941
0.0936
0.093
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Cont. Tabela 11

ordem
74
75
76
77
78
79
80
81
82
83
84
85
86
87
88
89
90

genotipo
25
20
23
38
22
77
87
86
24
42
51
90
19
54
72
21
79

MHVG
11.3166
11.2987
11.2651
11.2149
11.1678
11.1575
11.1377
11.1375
11.0874
11.0775
11.0766
11.0749
11.0676
11.0676
11.0333
10.9687
10.9674

gendtipo

47
14
53
77
76
39
69
49
7
46
73
43
87
51
79
8
45

MHVG
9.3096
9.2856
9.2749
9.2528
9.2521
9.2475
9.1887
9.1603
9.1576
9.1347
9.1212
9.1039
9.0557
8.8708
8.8485
8.1064
8.0987

genotipo
53
54
24
43
46
21
22
42
86
8
19
72
77
87
51
45
79

46

MHVG
0.0925
0.0925
0.0919
0.0914
0.0912
0.091
0.0906
0.0905
0.0896
0.0893
0.0891
0.0887
0.0885
0.0847
0.0838
0.0824
0.0794

Tabela 12.: Estabilidade de Valores Genéticos ( MHVG ), para as caracteristicas :
diametro de colo (D. Colo), distancia entre nds (Entre nés) e didametro de copa

(D.copa).
Carater
ordem D. Colo Entre nos D.copa
genotipo MHVG genotipo  MHVG genotipo MHVG
1 85 16.1023 89 14.3659 5 350.7697
2 66 15.6169 63 14.1522 61 264.1766
3 14 15.6003 74 13.6092 31 257.3581
4 52 15.4751 59 13.6023 35 256.6419
5 68 15.4074 72 13.5812 76 254.2714
6 36 15.3843 19 13.5797 68 253.5553
7 9 15.3782 46 13.5103 74 253.4823
8 70 15.3648 66 13.4577 34 253.0608
9 55 15.3027 33 13.4116 32 252.4194
10 40 15.1854 32 13.3576 18 250.9397
11 32 15.1524 15 13.3495 69 250.0714
12 15 15.0589 80 13.3417 30 249.3698
13 64 15.0552 44 13.2445 46 248.0189
14 67 15.0157 28 13.2241 67 247.9460
15 48 15.0092 42 13.2184 66 247.8256
16 28 14.9853 26 13.1891 37 247.7625
17 26 14.9176 3 12.9538 78 246.9891
18 50 14.8963 62 12.9121 33 246.8231
19 18 14.8861 57 12.9071 50 246.3116
20 27 14.8760 36 12.8112 14 245.9909
21 59 14.8545 5 12.6722 56 245.5374



Cont. Tabela 12

ordem genotipo

22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68

61
75
29
69
83
37
57
8
82
53
31
3
81
30
84
21
65
6
43
23
87
78
56
17
16
80
41
51
24
58
60
13
39
34
5
20
12
10
73
7
38
45
54
49
25
1
35

MHVG
14.8064
14.7842
14.7280
14.7091
14.6988
14.6607
14.6501
14.6406
14.6339
14.5971
14,5517
14.5298
14.5259
14.5231
14.5095
14.5056
14.5034
14.4932
14.4451
14.4185
14.4044
14.3850
14.3780
14.3522
14.3496
14.3306
14.3222
14.2907
14.2758
14.2597
14.2514
14.2053
14.1947
14,1781
14.1747
14.1434
14.1264
14.1259
14.1245
14.1238
14.1229
14.0731
14.0686
14.0563
14.0524
14.0371
14.0290

genotipo

1
25
50
20
22
61
76
48
2
41
51
87
12
27
21
17
88
43
10
6
58
18
7
9
47
75
70
81
52
31
40
53
60
55
77
64
71
29
73
79
67
86
23
16
49
14
78

MHVG
12.6569
12.6357
12.5980
125771
12.5609
12.5428
12.5427
12.4796
12.4762
12.4527
12.4078
12.3995
12.3885
12.3632
12.3632
12.3479
12.3328
12.2260
12.2211
12.1815
12.1777
12.1302
12.1045
12.0977
12.0775
12.0479
12.0226
11.9455
11.9111
11.8732
11.8354
11.7711
11.7561
11.7408
11.7250
11.7114
11.7078
11.7075
11.6634
11.6191
11.6113
11.5912
11.5685
11.4905
11.4649
11.4058
11.3592

genotipo

53
62
70
64
58
73
86
43
65
40
60
85
17
38
39
15
81
84
52
10
77
9
44
6
29
71
19
22
16
2
80
90
48
47
63
55
57
83
27
24
89
13
26
75
20
28
36

a7

MHVG
245.4124
245.0744
244.7079
244.4918
244.2800
244.2194
243.7336
243.5996
243.4292
243.4207
243.1728
242.7503
242.7385
242.3627
242.1388
241.9666
241.8364
241.6983
241.6074
240.8087
240.5857
2404063
240.3418
240.0986
239.9739
239.5805
239.3606
239.0711
238.7177
238.3706
237.8591
237.8540
237.5672
237.5403
237.3789
237.3599
237.3562
237.1247
237.0710
237.0548
237.0261
236.3476
236.2607
236.1945
235.8653
234.9473
234.5309
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Cont. Tabela 12

ordem genotipo MHVG genotipo  MHVG genotipo MHVG

69 76 14.0196 85 11.3464 59 234.5242
70 71 14.0143 4 11.3308 42 234.1955
71 22 14.0020 38 11.3296 21 233.9343
72 72 13.9900 45 11.2569 51 233.5987
73 89 13.9703 56 11.2480 45 233.4153
74 11 13.9345 83 11.1927 49 233.1341
75 62 13.9341 39 11.1478 41 233..0694
76 88 13.9320 69 11.1265 4 232.8963
77 86 13.9215 8 11.1218 3 232.8158
78 2 13.9113 65 11.1207 11 232.5752
79 74 13.8162 35 11.1157 7 232.5723
80 33 13.7488 68 11.0769 12 232.3071
81 42 13.7471 90 10.9858 72 232.2965
82 4 13.7259 82 10.9309 88 232.1066
83 46 13.6854 11 10.9246 82 229.9644
84 77 13.6075 34 10.8253 23 229.6384
85 47 13.5496 84 10.7109 1 229.4375
86 79 13.4469 54 10.6630 8 228.2701
87 63 13.4229 24 10.5998 54 227.4199
88 90 13.3865 13 10.5450 79 227.2600
89 19 13.3718 37 10.3507 25 224.7848
90 44 13.3230 30 10.0908 87 220.2842

A predicdo baseada na meédia harmdnica permite selecionar,
simultaneamente, por produtividade e estabilidade, ao contrario do procedimento
baseado na média aritmética que é adequado para selecdo apenas por
produtividade. Assim, a selecdo pelo critério empregando os maiores valores da
meédia harmoénica dos valores genotipicos (MHVG), apresenta-se interessante, por
permitir inferéncias seguras sobre a predi¢cdo dos valores genéticos, ressaltando a
vantagem de se reunir em um Uunico critério de selecdo, os atributos:
produtividade, estabilidade.

A selecdo dos quarenta e cinco individuos ranqueados segundo o0s
maiores valores genéticos (Tabela 11), concorda em 92,10% para DAP, 91,11%
para altura e 96,96% para volume cilindrico, com o ranqueamento segundo via
componentes de média (Tabela 3). Sendo que, o gendtigo 9 foi 0 que mais se
destacou para DAP, ja para H o 31 vem em primeiro e para VC o destaque é o 3.

Como segundo Dudley e Moll (1969) o progresso esperado com a selecao
estd associado com a herdabilidade do carater, a intensidade de selecéo e, o

desvio padréo fenotipico do carater. Os resultados apresentados na Tabela 11
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das Médias Harménicas dos Valores Genotipicos vém confirmar o uso da selegcéo
em DAP, por apresentar valores de herdabilidade superiores aos da altura,
apresentar alta correlagdo com VC e, além disso, seu maior valor da sua média

harménica o classifica com o menor desvio padréo.

3.1.4. CONCLUSOES

A anadlise digital das imagens apresentou-se adequada para a
mensuracao dos dados, sendo uma boa alternativa para baratear a coleta de
dados, permitindo uma obtencao de resultados com rapidez e precisao.

A analise do experimento via metodologia REML/BLUP e modelo
apresentado mostraram-se adequados para a avaliacdo de Toona ciliata,
possibilitando obter estimativas de componentes de variancia e a predicdo de
valores genotipicos visando a selec¢éo.

Os valores de repetibilidade, obtidos a partir dos componentes de
variancia, foram 0244188 para DAP, 0,206068 para altura e 0,269556 para VC
mostram um bom potencial para selecdo dentro do experimento e com boas
perspectivas de avanco genético.

Com excecdo de D. Copa todas as caracteristicas apresentaram acuracia
superior a 80% com 3 medicdes. Esses altos valores da acuracia indicam alta
precisdo no acesso a variacao geneética verdadeira a partir da variacao fenotipica
observada em cada uma das caracteristicas.

O carater Diametro de copa apresentou baixa variacdo genética.

A selecdo dos melhores genotipos pelo método REML/BLUP mostrou-se
eficiente resultando em aumento de até 21,4 % na média para o carater VC em
relacdo a meédia do experimento. Do total de 90 genotipos, foram selecionados
para VC 14 individuos procedentes de Triunfo com destaque para os 3, 9 e 15,
15 de Trajano onde se sobressairam 31, 36 e 55, e 16 de Alto Imbé, em destaque
61, 62 e 66.
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Os genotipos apresentaram baixa interagcdo com idades, evidenciando a
possibilidade de praticar a selecdo em qualquer das idades em que foram feitas

as mensuracoes.
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3.2. DIVERSIDADE GENETICA EM CEDRO AUSTRALIANO COM BASE EM
CARACTERES MORFOAGRONOMICOS E MARCADORES DE DNA

RESUMO

Marcadores de DNA tém sido ferramentas muito utilizadas no melhoramento
vegetal em associacdo as avaliagcbes agrondmicas. Neste trabalho o objetivo foi
realizar um estudo de diversidade genética entre 90 gendtipos de cedro
australiano, empregando analises moleculares de 31 gendtipos e dados
morfoagronémicos dos 90 genotipos. Foram utilizados 12 iniciadores para obter
bandas RAPD, gerando um total de 91 marcas totais, sendo 9 marcas
monomorficas e 82 marcas polimérficas, ou seja, 90,10% de bandas polimérficas,
com uma média de 7,58 bandas por ‘primer’. Os resultados mostraram também
gue os marcadores moleculares RAPD, juntamente com andlise dos dados
morfoagronémicos, utilizando-se o método hierarquico UPGMA, foram eficazes
em revelar a existéncia de diversidade genética entre os 90 gendtipos de cedro
australiano. Na interpretacdo das analises moleculares, foi utilizado o
complemento aritmético do indice de Jaccard. Com base nas andlises de
agrupamento hierarquicas UPGMA, vizinho mais préoximo e o método de
otimizacdo de Tocher, essa diversidade pdde ser observada pela presenca de

genatipos similares e divergentes.
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ABSTRACT

DNA markers have been widely used tool in plant breeding. In this work the
objective was to conduct a study of genetic diversity among these 90 genotypes of
Australian cedar using molecular analysis and data morfoagronémicos. 12 primers
were used for RAPD bands, generating a total of 91 marks total, 9 marks and 82
marks monomorphic polymorphic, ie 90.10% of polymorphic bands, with an
average of 7.58 bands for 'first. RAPD markers, showed itself as an efficient tool
for molecular characterization. The results showed that the molecular markers with
RAPD data analysis morfoagronémicos, using hierarchical UPGMA method was
effective in revealing the existence of genetic diversity among 90 genotypes of
Australian cedar. Interpreting the molecular analysis, we used the arithmetic
complement of the Jaccard index. Based on hierarchical cluster analysis of
UPGMA, visinho nearest and Tocher's optimization procedure, such diversity
could be observed by the presence of similar and different genotypes.

3.2.1.INTRODUCAO

A escolha dos métodos de melhoramento de plantas, bem como a
identificacdo genotipica de plantas, por muitos anos, foi implementada com base
na avaliacdo de caracteres morfoagronémicos e fisiologicos, que podem sofrer
grande interferéncia do ambiente, dificultando, assim, a identificacdo de grupos,
por exibirem variacdo continua e um alto grau de plasticidade fenotipica.

Os marcadores moleculares, segundo Gotmisky et al. (1999), constituem
regides do genoma possiveis de serem percebidas, cuja presenca ou auséncia
pode caracterizar um organismo e cuja sequéncia e funcdo, podem ou néo ser
conhecidas.

Os avangos dos estudos moleculares, com a aplicacdo de inumeras
técnicas, como: isoenzimas, RFLP (Polimorfismo no Comprimento de Fragmentos
de Restricdo), PCR (Reacdo em Cadeia da Polimerase) microssatélites (SSR),

AFLP (Polimorfismo de Comprimentos de Fragmentos Amplificados) e RAPD
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(Polimorfismo de DNA Amplificado ao Acaso), entre outras, trouxeram um
aumento significativo dos conhecimentos na area de Genética de Populacdes.
Permitindo, assim, a caracterizacdo, discriminacdo genotipica e identificacdo de
marcadores ligados as caracteristicas desejaveis, além de possibilitarem marcar
caracteristicas de efeito poligénico, por ndo sofrerem a interferéncia do ambiente.

Newton et al. (1999) destacam o surgimento da PCR (Polymerase Chain
Reaction), em meados da década de 80, como uma verdadeira revolugdo em
termos de pesquisas genéticas. Isso se deve ao fato do uso da PCR ter se
difundido por todo o mundo, permitindo a analise genética de diversas espécies a
um custo relativamente baixo e de forma bastante simplificada (Hadrys et al.,
1992).

Na atualidade, os RAPDs (Random Amplified Polymorphic DNA)
tornaram-se um dos marcadores moleculares mais usados em estudos
genéticos. Os RAPDs séo detectados pela amplificacdo, de forma arbitraria, de
fragmentos de DNA de diferentes tamanhos, pela reacdo de polimerase em
cadeia (PCR), na presenca da enzima termoestavel ‘DNA polimerase’ (Williams et
al., 1990) , ou seja, na repeticdo ciclica da extensdo enzimatica de iniciadores,
gue sado pequenas sequéncias complementares de DNA(iniciadores). O Unico
primer (iniciador) usado na reacdo que normalmente é formado por diferentes
combinac¢des das quatro bases nitrogenadas, com um conteudo de G+C entre 50
e 70%, se liga a sequéncias complementares em fitas opostas do DNA alvo e
ocorre a amplificacéo in vitro do segmento de DNA entre dois primers adjacentes.

A importancia dos marcadores sobre os trabalhos com plantas, segundo
Willians et al. (1993) e Gostimsky et al. (1999), esta na possibilidade do
mapeamento cromossémico, identificacdo e clonagem de genes, permitindo o
conhecimento da variabilidade genética e identificagdo em niveis genéticos intra e
interespecificos. Outras caracteristicas desejaveis apresentadas na utilizacdo dos
marcadores de DNA sé&o: auséncia de efeitos epistaticos e por serem utilizados
em qualquer fase de desenvolvimento da planta, o que possibilita acelerar o
processo de recombinacdo e selecdo dos individuos de interesse e,
consequentemente, reduz o tempo necessario para completar uma geracao de
melhoramento, aumentando a eficiéncia dos programas.

Os individuos possuem uma sequéncia de carater distintivo de

nucleotideos que compdem o seu DNA. Os individuos apresentam um padrdo
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anico de sequéncias, seja através de polimorfismo de fragmentos de DNA, ou
polimorfismo enzimatico, que se revelam como uma verdadeira impresséao digital
genética, util como identidade do individuo (Grattapaglia e Ferreira, 1998).

A utilizacdo de primers pequenos e de seqiéncia arbitraria mostra que a
técnica de RAPD é indicada para estudos em espécies geneticamente
desconhecidas e espécies das quais ndo se demandam grandes quantidades de
materiais para as analises, como no caso de espécies raras ou ameacadas de
extensdo. Isso se deve ao fato desta técnica ter grande potencial para detectar
polimorfismo genético e por permitir a obtengdo rapida de resultados. Além disso,
a técnica de RAPD apresenta custo relativamente baixo, sendo assim uma
ferramenta acessivel a muitos laboratérios.

Este trabalho teve por objetivos testar protocolo ja empregado em outras
espécies nas condi¢cbes do laboratério de melhoramento genético vegetal da
UENF e estudar a divergéncia genética entre 90 gendtipos de Toona ciliata, com
base em dados morfoagrondbmicos e 31 genotipos via dados moleculares e
estimar a relacdo entre as distancias genéticas obtidas com base nos caracteres

morfoagrondmicos e nos marcadores RAPD.

3.2.2. MATERIAL E METODOS

3.2.2.1. Material vegetal

Para analise do DNA, foram utilizadas folhas coletadas nos 91 materiais
descritos na Tabela 1 em que 90 materiais sdo de Cedro Australiano e 1 é de
Cedro Rosa ( Cedrela fissilis.), sendo este ultimo utilizado como referéncia no

estudo da divergéncia genética dos materiais.
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Tabela 1- Descricdo do cédigo usado no experimento, local de procedéncia do:
materiais analisados e local de introducao.

Cadigo Local de procedéncia Local de introducéo
El Viana-ES Triunfo-RJ
E2 Viana-ES Triunfo-RJ
E3 Viana-ES Triunfo-RJ
E4 Viana-ES Triunfo-RJ
E5 Viana-ES Triunfo-RJ
E6 Viana-ES Triunfo-RJ
E7 Viana-ES Triunfo-RJ
E8 Viana-ES Triunfo-RJ
E9 Viana-ES Triunfo-RJ
E10 Viana-ES Triunfo-RJ
El1l Viana-ES Triunfo-RJ
E12 Viana-ES Triunfo-RJ
E13 Viana-ES Triunfo-RJ
El4 Viana-ES Triunfo-RJ
E15 Viana-ES Triunfo-RJ
E16 Viana-ES Triunfo-RJ
E17 Viana-ES Triunfo-RJ
E18 Viana-ES Triunfo-RJ
E19 Viana-ES Triunfo-RJ
E20 Viana-ES Triunfo-RJ
E21 Viana-ES Triunfo-RJ
E22 Viana-ES Triunfo-RJ
E23 Viana-ES Triunfo-RJ
E24 Viana-ES Triunfo-RJ
E25 Viana-ES Triunfo-RJ
E26 Viana-ES Triunfo-RJ
E27 Viana-ES Triunfo-RJ
E28 Viana-ES Triunfo-RJ
E29 Viana-ES Triunfo-RJ
E30 Viana-ES Triunfo-RJ
P1 Vicosa-MG Trajano de Moraes-RJ
P2 Vicosa-MG Trajano de Moraes-RJ
P3 Vicosa-MG Trajano de Moraes-RJ
P4 Vicosa-MG Trajano de Moraes-RJ
P5 Vicosa-MG Trajano de Moraes-RJ



Cont. Tabela 1

Caodigo

P6
P7
P8
P9
P10
P11
P12
P13
P14
P15
P16
P17
P18
P19
P20
P21
P22
P23
P24
P25
P26
P27
P28
P29
P30
Z1
Z2
Z3
Z4
Z5
Z6
z7
Z8
Z9
Z10
Z11

Local de procedéncia

Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG
Vicosa-MG

Local de introducéo

Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Trajano de Moraes-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
Auto Imbé-RJ
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Caodigo Local de procedéncia Local de introducéo
Z12 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z13 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z14 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z15 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z16 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z17 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z18 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z19 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z20 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z21 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
z22 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z23 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z24 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z25 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
726 Vigcosa-MG Auto Imbé-RJ
227 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
228 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z29 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
Z30 Vicosa-MG Auto Imbé-RJ
CD St® Maria Madalena-RJ *

* material nativo de Santa Maria Madalena

A introducéo dos materiais foi realizada com mudas produzidas por via
seminal em plantios nos distritos de Triunfo (sementes procedentes de Viana-ES)
e Alto Imbé (sementes procedentes de Vigcosa-MG) no municipio de Santa Maria
Madalena e no municipio de Trajano de Moraes (sementes procedentes de

Vigcosa-MG) ambos municipios no estado do Rio de Janeiro.

3.2.2.2. Coleta e extracdo do DNA

As folhas recém-colhidas foram identificadas e mantidas em gelo para o
transporte até o laboratério no LMGV (laboratorio de melhoramento genético
vegetal) e, em seguida, procedeu-se as extracdes do DNA.

Para o estudo da divergénica genética entre os individuos foi testado
protocolo jA empregado em outras espécies nas condi¢cdes do LMGV. Para tanto,

as folhas jovens foram coletadas, nos trés locais, em recipiente refrigerado e
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trazidas para o laboratério onde foram congeladas em nitrogénio liquido.
Posteriormente a isto, 0 DNA foi extraido conforme Doyle e Doyle (1987). Assim,
foram pesadas cerca de 200 a 300 mg de folha congelada, e depois maceradas
em nitrogénio liquido. O p6 gerado pela maceracéao foi transferido para eppendorf
(1,5 ml) congelado e devidamente identificado. Foi adicionado 1.260 pl de tampéao
de extracdo aos tubos com as amostras e, a seguir, o preparado foi incubado em
banho-maria, a 65° C, por 30-40 minutos. Apds a incubacdo, os materiais foram
centrifugados por 5 minutos, a 14.000 rpm, e resfriados a temperatura ambiente.
Em seguida, o sobrenadante foi transferido para novos tubos também
identificados. Ao sobrenadante foram adicionados 900 ul de cloroférmio-alcool
isoamilico (24:1), sendo o tubo agitado, com suaves inversdes, por
aproximadamente, 10 minutos, até a solucédo ficar turva. Em seguida, a solugéo
foi novamente centrifugada, como citado anteriormente. A solugcdo aquosa
localizada na parte superior do tubo foi transferida para um tubo identificado.
Foram adicionados 700 ul de cloroférmio-alcool isoamilico (24:1) ao
sobrenadante, e os tubos foram novamente agitados e centrifugados, como citado
anteriormente. A fase aquosa foi novamente transferida para um novo tubo, onde
foram adicionados 2/3 do volume de isopropanol gelado. Os tubos foram
invertidos algumas vezes, e incubados a -20° C, por 2,5 horas. Em seguida, as
solucdes foram centrifugadas por 10 minutos a 14.000 rpm. Depois de removido o
sobrenadante, o precipitado, formado no fundo do tubo, foi lavado 1-2 vezes com
etanol 70%, com o objetivo de se retirar o sal presente neste, e em seguida,
lavado com etanol 95%. Apoés tal procedimento, os precipitados foram secos a
temperatura ambiente, por 15-20 minutos.

Os precipitados foram ressuspendidos em 200 pl de TE (10 mM Tris-HCI,
1 mM EDTA, pH 8,0), contendo RNAse na concentragao final de 40 pug/ml. As
solugbes foram incubadas em banho-maria a 37° C, por 30 minutos, com o
objetivo de ressuspender todo o DNA. A seguir foram adicionados NaCl 5 M na
proporcdo de 1:10 (NaCl : DNA ressuspenso) e em seguida, foram também
adicionados 2/3 do volume de isopropanol gelado, com o objetivo de precipitar o
DNA novamente. Os tubos com a solucéo foram incubados em geladeira, a uma
temperatura de 4° C, durante a noite. Os precipitados de coloracdo branca foram

novamente lavados com etanol 70% depois de retirados os sobrenadantes, e a
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seguir lavados com etanol 90%, sendo posteriormente secos a temperatura
ambiente por 15 a 20 minutos.

As concentracbes de DNA nas amostras foram estimadas utilizando
meétodos fluorométricos (DNA Quant 200 Fluorometer, Hoefer Scientific, San
Francisco, EUA) e padronizadas na concentracéo de 10 ng.pL™.

As reacbes de amplificacdo foram realizadas conforme Williams et al.
(1990), modificadas, em um volume final de 25 ul e contendo os reagentes nas
seguintes concentracdes: 10 mmol L™ Tris-HCI, pH 8,3; 50 mmol L™ KCI; 2,4
mmol L™ MgCI%; 100 uM dATP, dCTP e dTTP; 0,3 uM de primer; 20 ng de DNA
gendmico e uma unidade de Taq DNA polimerase (Pharmacia Biotech, EUA). O
equipamento utilizado foi um termociclador Perkin EImer GeneAmp PCR System
9600, programado para 95° C, por 1 minuto, seguido de 45 ciclos de 1 minuto a
94° C, 1 minuto a 36° C e 2 minutos a 72° C, e um passo final para extenséo de 7
minutos a 72° C, utilizando o modo de transicdo de temperatura mais rapida
disponivel (1° C/segundo).

3.2.2.3. Produtos amplificados

Os produtos amplificados (bandas) foram analisados por eletroforese em
gel de agarose a 1,2% e visualizados apds coloragdo com brometo de etidio. Os
perfis RAPD de cada individuo foram obtidos pela presenca ou auséncia de

bandas de alta intensidade.

3.2.2.4. Andlise estatistica

As informacdes a respeito da populacdo a ser melhorada sdo de
fundamental importancia para que o programa de melhoramento tenha sucesso.
Para tanto, o processamento adequado dos dados de forma que permita
converter um conjunto de dados complexos em outros ordenados , simplificados e
faceis de serem interpretados € fundamental.

As andlises estatisticas de dissimilaridade genética entre os individuos
foram obtidas de varidveis quantitativas (dados morfoagrondmicos) e de variaveis
binarias (dados moleculares).

As medidas de dissimilaridade utilizadas foram estimadas via indice de
jacard, a partir dos dados moleculares (binarios), sendo o agrupamento dos

genotipos feito via algoritmo UPGMA. Estas estimativas foram baseadas no
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polimorfismo de marcadores RAPD, computados como presenca e auséncia de
bandas. A variabilidade genética dos individuos utilizados foi evidenciada pelos
fragmentos RAPD polimérficos entre os individuos.

Para os dados morfoagrondémicos, diametro a altura do peito (DAP),
altura (H) e volume cilindrico (VC), didmetro do colo (D. Colo), distancia entre nos
(Entre nés) e didmetro de copa (D. Copa), foi feita a estimacdo da distancia
genética com base nas médias dos gendtipos usando a distancia Euclidiana
meédia e agrupamento feito via UPGMA. A analise via dispersao grafica foi feita
através da estimagdo dos componentes principais com base nas médias. Os
dados foram analisados utilizando-se o programa computacional GENES, de Cruz
(2006).

3.2.3. RESULTADOS E DISCUSSAO

O estudo da divergéncia genética foi feito através de marcas moleculares,
que foram obtidas utilizando-se a técnica de RAPD, sendo utilizados 12
iniciadores (primers), 0os quais geraram pelo menos uma banda polimérfica entre
os individuos analisados. O DNA obtido pelo processo de extragdo se apresentou
como de boa qualidade, pois praticamente ndo houve rastro nos géis de
quantificacdo, indicando baixo nivel de degradac&do. Ao todo foram gerados 91
produtos de amplificacédo (Tabela 2), com uma média de 7,58 bandas por ‘primer’,
com valores variando de 3 a 12. Desse total, 82 foram polimoérficas, ou seja,
90,10%. O primer que apresentou 0 maior nimero de bandas polimérficas foi o
A10, doze bandas. Enquanto o C11, apresentou apenas trés bandas polimorficas.
Um exemplo do padrédo de bandas encontrado nos genotipos é apresentado na

Figura 1.
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Tabela 2- Relacdo do numero de produtos amplificados por primers, com suas
respectivas porcentagens de polimosfismo.

Primers N de produtos N de fragmentos Porcentagem de
amplificados polimorficos polimorfismo

Al 6 6 100
A3 10 10 100
Al10 12 12 100
AC7 8 6 75
AC20 7 5 71
AF16 5 4 80
AW15 9 7 78
B17 9 9 100
C1l1 3 3 100
C13 5 5 100
V6 6 6 100
V12 11 11 100

Segundo Zucchi (2002), em estudo com Eugenia dysenterica, com a
utilizacado de oito primers foram gerados 74 fragmentos, sendo 54 polimorficos.
Estimativas de Estopa (2003) demonstraram que a variabilidade entre as matrizes
de candeia (Eremanthus erythropappus) puderam ser definidas utilizando 10
primers, que apresentaram 56 fragmentos polimorficos de DNA amplificados. E
importante ressaltar nestes casos que, pelo fato destas espécies ainda ndo serem
domesticadas, ou, como no caso do cedro australiano, estarem no inicio do
processo de domesticacdo, tem-se conseguido um grande polimorfismo com um

namero relativamente pequeno de iniciadores.
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Figura 1. Produtos de amplificacdo do DNA de Toona ciliata. Obtidos com os
primers A3 e B17.

No dendrograma da distancia genética dos 30 genotipos de cedro
australiano e 1 de Cedrela fissilis, obtidos a partir dos produtos de amplificacao
por RAPD, via complemento aritmético do indice de Jaccard, utilizando-se a base
no método UPGMA, observa-se que houve a formacdo de oito grupos, como
pode-se verificar na arvore (Figura 2). O primeiro grupo foi formado pelos
gendétipos E18, P5, E15, E30, P15, P2, P16, E11, P8, E2, E10, E3, E5 e E6, que
sao de dois locais distintos, sendo os individuos P2, P5, P8, P15 e P16, ou seja,
35% de genotipo desse grupo de Trajano de Moraes e o restante 75% de Triunfo.
Nesse, se agruparam os individuos que mais se destacaram para DAP conforme
andlise realizada via programa SELEGEN - Selec&o genética computadorizada ; o
segundo grupo foi formado pelos individuos P6 e Z1 e que tém a mesma
procedéncia(Tabela 1); o terceiro agrupamento € formado pelos individuos Z5,
Z10, Z6, Z8, P4, P1, Z3 e Z4,que correspondem a 25,8% de todos os gendtipos
estudados, sendo todos procedentes de Vigcosa-MG; o quarto grupo pelo individuo
P25 que, apesar de ser de mesma procedéncia dos individuos do grupo trés, é
mais préximo do grupo cinco; o quinto grupo é formado pelos individuos 220, Z22,
Z26 e Z30 todos de Alto Imbé; o sexto grupo com o gendtipo E9 e o grupo sete

com o genotipo P18 fecham os grupos, respectivamente (Figura 2).
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O que chama atencéo é o fato de mais de 45,16% dos genotipos terem
sido agrupados no primeiro grupo. Os grupos 2, 3 e 4 apresentam somente
individuos de mesma procedéncia (Vigcosa), o que permite inferir que embora

divergentes, os individuos apresentam certo parentesco.

E18
-I P5
E15
E30
P15
P2
P16
El1
Grupo1 P8
E2
E10
E3
E5
— E6
P6
Z1

Z5
_| Z10

Grupo 3| L Z6
Z8

P4
P1

] Z3
Z4
Grupo 4 P25
Z20
222
226

Z30
Grupo 6 E9

P18
Cedrela

Grupo 2 _| —-|

Grupo £

i

Grupo 7

Grupo 8

Figura 2- Dendrograma de similaridade genética, obtido com base em marcadores
de DNA usando-se o indice de Jaccard com base no método UPGMA para 31
genadtipos de cedro australiano e um de Cedrela fissilis.
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No segundo dendrograma (Figura 3), a analise dos dados
morfoagronémicos, utilizando-se o método hierarquico UPGMA, com base na
distancia euclidiana meédia separou 0s acessos em seis grupos distintos,

diferentes do ocorrido na analise molecular.
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Figura 3- Dendrograma de similaridade, obtido a partir dos dados
morfoagronémicos dos 30 gendtipos de cedro australiano, usando-se distancia
Euclidiana média com base no método UPGMA.
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Porém verificou-se que, considerando um indice de similaridade de 50%,
0s grupos formados se apresentaram coerentes, se comparados aos grupos da
figura 2, sendo que no primeiro grupo, 80% dos seus integrantes sao de triunfo;
0S grupos 2 e 3 s apresentam genotipos procedentes de Vigcosa. Esses dois
grupos concentram 72% dos materiais de Vigosa e 47% de todos os genotipos
estudados. O grupo cinco é formado por dois individuos de triunfo e um de
Trajano e este se manteve isolado no dendrograma de dados moleculares, mas,
mais préximo do grupo formado por genotipos de Triunfo.

Espécies com mecanismos de dispersdo a longa distancia como as
citadas por Gandara (1996) e Oliveira (2000), que séo, respectivamente, Cedrela
fissilis e Copaifera langsdorffii, estdo pouco sujeitas a perda de diversidade
genética dentro de populacgdes.

Pelo fato dessa espécie ainda estar no inicio do processo de
domesticacdo, esperava-se conseguir um grande polimorfismo com um numero
relativamente pequeno de iniciadores, o que se confirmou. Este fato se comprova
com o relato de Trindade et al. (2001), que ao avaliarem uma frutifera nativa do
cerrado (Eugenia dysenterica), afirmaram que seriam necessarios 33 locos para a
analise da estrutura genética populacional da espécie. Os autores para chegarem
a esta conclusdo realizaram ensaios preliminares, onde foram amostrados 25
genaotipos com 36 locos RAPD utilizando 7 primers.

Para o caso dos marcadores os coeficientes de similaridade genética
variaram de 0,41 a 0,94. As menores distancias foram obtidas entre os individuos
23 e 24, os caracterizando como 0s genotipos mais similares. Entretanto, os
resultados obtidos com relacdo a distancia genética ndo fazem nenhuma
referéncia a caracteres de interesse econémicos, ou seja, 0s mais divergentes
podem ndo ser os mais produtivos. Porém, a escolha dos gendétipos para iniciar
um programa de melhoramento, deve levar em conta ndo somente a divergéncia
dos genitores com base em marcas moleculares, mas também a divergéncia em
relacdo aos caracteres morfolégicos de interesse.

Com base no dendrograma de similaridade obtido a partir dos dados
morfoagronémicos pelo método UPGMA dos 90 genotipos, verifica-se, a formacao
de 15 grupos distintos, nos quais se percebe uma concentracdo 63,33% dos
genatipos de Triunfo (E,) no primeiro grupo (Figura 4). O grupo 9 concentra 50%

dos gendtipos com procedéncia em Vigosa e introduzidas em Alto Imbé. Cinco
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dos grupos sdo formados por gendtipos Unicos (Z7; E30; P27; P25; E8 e Z15),
dois grandes grupos (Grupo 1 e 3) e outros dois grupos menores ( Grupo 6 e 9).
Os grupos 5, 10 12 e 13 séo formados por dois genadtipos cada.

O maior grau de similaridade genética foi observado entre os gendtipos
E12 e E20, enquanto a menor similaridade genética se encontra entre 0s
genadtipos E8 e Z15.

No dendrograma, verifica-se que a maior similaridade foi observada entre
0S genotipos pertencentes ao grupo 1, formado pelos gendtipos E1; E2; E4; E5;
EG; E7; E10; E11; E12; E13; E16; E17;E20; E21; E22; E23; E24; E25; E29; Z4, Z5
e P5.

Esse resultado, talvez possa ser devido ao fato dos genétipos com cédigo
“E” terem sido obtidos de sementes procedentes de uma mesma localidade.

O baixo grau de similaridade entre genétipos oriundos da mesma
procedéncia, pode ser pelo fato da populacdo, onde as sementes foram
coletadas, ser formada por genadtipos provenientes de matrizes distintas, o que
poderia estar resultando na segregacdo genética promovida por polinizacao
cruzada.

A técnica dos componentes principais baseia-se apenas nas informacgdes
individuais de cada genaétipo, sem a necessidade de dados com repeticdo, o que
credencia sua utilizacdo no presente caso.

Os resultados evidenciam a necessidade de trés componentes para
explicar um minimo de 80% da variacdo disponivel, segundo observado na
Tabela 3, e portanto, segundo recomendado por Cruz e Carneiro (2003), deve-se
fazer a dispersado grafica bidimensional considerando os componentes 1 (DAP-
explicando 52,18% da variacdo) e 2 (VC- explicando 19,75% da variacao)
observados na Figura 1- Gréfico 1.A e, posteriormente, os componentes 1 e 3 (H-
explicando 15,20% da variagcdo) observados na Figura 1- Grafico 1.B. Na
projecéo de dissimilaridade entre 90 genotipos, no estudo da divergéncia genética
por meio dos escores no grafico cujos eixos sao os referidos componentes, 0s
genotipos serdo considerados similares quando situados proximos e dissimilares

guando graficamente distantes.
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Figura 4- Dendrograma de similaridade, obtido a partir dos dados
morfoagronémicos dos 90 gendtipos de cedro australiano pelo método UPGMA.
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Tabela 3. Estimativas de autovetores obtidos da matriz de correlacdo entre os
caracteres diametro a altura do peito (DAP), altura (H), volume cilindrico (VC),
distancia entre nos (Entre ndés), diametro do colo (D.Colo) e diametro de copa
(D.Copa) avaliados em gendtipos de Toona ciliata (cedro australiano)

Autovetores associados

Componente Variancia Variancia
principal (autovalor) Acumulada(%)

DAP H VvC Entre n6s D.Colo D.Copa
CP, 3,1312367 52,1872786 0,5211 0,3411 -0,1771  0,4197 0,3311 0,543
CP; 1,184779 71,9335952 0,0602 0,0652 0,8008 -0,3358 0,4686 0,1363
CP3 0,9122166 87,1372053 0,195 0,7539 0,1056 -0,3223 -0,5247 -0,0573
CP4 0,4409662 94,4866418 -0,3119 0,334 -0,514 -0,4669 *0,5533 -0,0546
CPs 0,318489 99,7947917 -0,4443 0,4445 0,2194 *0,6239 0,1749 -0,3702
CPs 0,0123125 100,0 -0,6262 0,0432 0,0628 0,0065 -0,2425 *0,7371

+ autovetores associados a autovalores da matriz de correlagéo inferiores a 0,7.

A Tabela 3 permite também identificar os caracteres distancia entre nés
(Entre nos), diametro do colo (D.Colo) e diametro de copa (D.Copa) como sendo
0S menos importantes, ou seja, sdo as variaveis que menos contribuem para a
diferenciacdo dos gendtipos, sendo possivel o descarte dessas em estudos
futuros, pois apresentam os maiores coeficientes dos autovetores associados a
autovalores inferiores a 0,7 da matriz de correlacéo.

Na dispersdao dos 90 genotipos nos graficos A e B da Figura 5, ndo é
nitida a formacao de grupos distintos, porém, em ambos os gréficos observa-se
uma boa dispersdo dos genotipos, indicando consideravel divergéncia entre os
individuos. A figura 5, permite identificar tanto os cruzamentos promissores
quanto aqueles cuja variabilidade disponivel em geracdes segregantes devera ser
restrita. Assim, com a identificacdo de gendtipos de interesse em virtude
principalmente, do bom desempenho desses gendtipos em relacdo a
caracteristicas de interesse, juntamente com a magnitude de suas
dissimilaridades pode-se indicar gendtipos para combinacdes hibridas.

Os genotipos 45 e 9 sdo os mais dissimilares por se apresentarem mais

distantes graficamente.
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Figura 5. Projecéo de dissimilaridade entre 90 gendtipos, expressa pela Distancia
Euclidiana Média Padronizada, pela técnica de Componentes Principais. Grafico
“1. A” componentes 1 e 2 e, grafico”l. B” componentes 1 e 3.
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A Tabela 4 apresenta a comparacdo dos grupos de dissimilaridades
formados pelos 90 gendtipos, pelo método de Tocher. O método de Tocher
proporcionou a formacao de onze grupos distintos, dos quais, os grupos 8, 9, 10,
e 11 contem um gendtipo cada.

A dispersao das populacbes por meio dos componentes principais
apresentou comportamento semelhante ao agrupamento de Tocher. Os gendétipos
45, 8 e 30 ficaram mais isolados no grafico e sozinhos nos grupos 9, 10 e 11,
respectivamente. Os materiais 3, 9 e 61 que estdo no grupo 6 (Tabela 4),
também mostram-se bem similares no grafico 1 A e 1 B da figura 5. Os genétipos
14, 15, 18, e 31 formam o grupo 4 no Tocher e apresentaram posi¢cdes bem
similares no grafico, sendo que neste o genotipo 30 também se apresenta similar

aos 4 citados.

Tabela 4. Grupos de similaridade genética entre 90 genoétipos de Cedro
Australiano estabelecidos pelo método de Tocher.

Grupo Individuos

12 20 22 34 35 1 21 16 4 25 78 23 65 60 56 71 84 7 69 27 26
1 29 17 67 83 50 81 73 64 28 48 52 86 58 37 40 55 75 68 32 70 6
76 82 2 10 5 24 13 39 38 53 11

2 41 57 59 72 88 80 89 77 42 44 33 47 74 63 90

3 49 79 51 43 87 54

4 14 18 15 31

5 36 66 85

6 3 9 61
7 19 62
8 46
9 30
10 8

11 45
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O grupo 1 é formado por 58,88% de todos os gendétipos estudados, tendo
agrupado genotipos dos trés locais de introducao.

O agrupamento pelo método Tocher afirma a divergéncia dos gendtipos
observada na dispersao grafica, por apresentar genoétipos de mesma procedéncia

em varios grupos distintos.

3.2.4. CONCLUSOES

Héa grande divergéncia genética entre os individuos avaliados.

Os individuos se agrupam em 8 Grupos distintos independente da
procedéncia.

O individuo 1(Cedrela fissilis) nativo € o mais divergente.

Os individuos no dendrograma gerado pelos dados morfoagronémicos se
agruparam de forma semelhante ao molecular.

A maior divergéncia foi observada entre os gendétipos 23 e 24, a menor
entre os individuos 16 e 22.

As distancias genéticas classificaram, pelos dados moleculares, o0s
individuos em oito grupos distintos, sendo 60% dos genoétipos que tém sua
procedéncia o Espirito Santo sdo encontrados no grupo 1.

As distancias genéticas classificaram, pelos dados morfoagronémicos, os
individuos em seis grupos distintos, sendo 80% dos gendtipos que tém sua
procedéncia o Espirito Santo sédo encontrados no grupo 1.

Os fragmentos polimérficos utilizados no estudo podem ser considerados
suficientes para a avaliacdo da diversidade genética na espécie.

Considerando um indice de similaridade de 50%, os grupos formados
pelos dados morfoagrondbmicos se apresentaram coerentes se comparados aos

agrupamentos gerados pelos dados moleculares.



75

3.2.5. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

Cruz, C. D. (2006), Programa Genes - Estatistica Experimental e Matrizes. 1. ed.
Vicosa: Editora UFV, v. 1. p 285.

Cruz, C. D., Carneiro, P. C. S. (2003), Modelos biométricos aplicados ao
Melhoramento genético. Vigosa, MG: Universidade Federal de Vigosa. V. 2, p.585.

Doyle, J. J.; Doyle, J. L.(1987), A rapid DNA isolation procedure from small
quantities of fresh leaf tissue. Phytochemistry Bulletin, v. 19, p. 11-15.

Estopa, R.A (2003), Diversidade genética em popula¢gdes naturais de candeia

(Eremanthus erythropappus (DC) Mac Leish”). Lavras: UFLA, p 46.

Ferreira, M. E. & Grattapaglia, D. (1995), Introducdo ao uso de marcadores
moleculares em analise genética. 2a. ed. Brasilia, EMBRAPA/CENARGEN, p 220.

Gandara, F. B. Diversidade genética, taxa de cruzamento e estrutura espacial dos
genotipos em uma populacdo de Cedrela fissilis Vell. (Meliaceae). (1996),
Dissertacao (Mestrado em Ciéncias) — Universidade de Campinas, Campinas, SP,
96p.

Gotmisky, S. A.; Kokaeva. Z. G., Bobrova. V. K. (1999), Use of molecular marker
for the analysis of plant genome. Res. Journal. Genetics. v. 11, p. 1538- 49.

Grattapaglia, D.; Ferreira, M. E. (1988), Introducdo ao uso de marcadores
moleculares em anélise genética. 3a edi¢do. Brasilia: EMBRAPACERNAGEM.
Hadrys, H.; Balick, M.; Schierwater, B. (1992), Applications of random amplified
polymorphic DNA (RAPD) in molecular ecology. Molecular Ecology. p 55-63.

Oliveira, A. F. (2000), Estrutura genética de populacdes naturais de Copaifera
langsdorffii Desf. a partir de isoenzimas. Dissertacdo (Mestrado em Engenharia

Florestal) — Universidde Federal de Lavras, Lavras, MG. p 114.



76

Newton, A. C.; Allnutt, T. R. ; Gillies, A. C. M.; Lowe, A.J.; Ennos, R. A. (1999),
Molecular phylogeography, intraspecific variation and the conservation of tree
species. Trends Ecol Evol 14: p 140-145.

Trindade, M.G.; Chaves, L.J.; Coelho, A.S.G., Zucchi, M.I. (2001), Determinagé&o
do nimero de marcadores RAPD para estudos de estrutura genética em Eugenia
dysenterica utilizando o método bootstrap/(compact disc). In: Congresso Brasileiro
de Melhoramento de Plntas, 1, Goiania: Sociedade Brasileira de Melhoramento

de Plantas.

Willians, J. G. K.; Kubleclic; A . R.; Livak, K. J.; Rafalky, J. A; Tingey, S.V. (1990),
DNA poloymorphisms amplified gy arbithary primers are useful a genetic marker.
Nucleics Acids Research, vol. 18, p.6531-6355.

Willians, J. G. K., Hanafey, M.K., Rafalski, J.A., Tingey, S.V. (1993), Genetic
analysis using random amplified polimorphic DNA markers. Metho. Enz, v.218,

p.704 - 40.

Zucchi, M. I.; Brondani, R. P. V.; Pinheiro, J. B.; Chaves, L. J.; Coelho, A. S. G,;
Vencovsky, R. (2002), Estrutura genética e fluxo génico em Eugenia dysenterica
DC. utilizando marcadores microssatélites. In: Cogresso Nacional de Genética,

48, Ribeirdo Preto: Sociedade Brasileira de Genética.



77

4. RESUMO E CONCLUSAO

A ampliacdo dos conhecimentos sobre o Cedro australiano (Toona
ciliata), pelo método REML/ BLUP aplicado via programa SELEGEN permitiu a
selecdo de genotipos individualmente, utilizando a estimacdo de parametros
genéticos e predicdo de valores genotipicos, sendo os ensaios conduzidos em
propriedades particulares localizadas em Santa Maria Madalena e Trajano de
Moraes, RJ. Os resultados gerados de trés avaliagbes — cujas mensuracoes foram
realizadas via analise digital de imagem — , apresentaram elevada acuracia para
0os caracteres altura de planta, diametro a altura do peito, volume cilindrico,
diametro do colo, diametro da copa e distancia entre nds. Dos 90 gendtipos
avaliados 38 apresentaram valores genotipicos preditos para o diametro a altura
do peito superior a média geral desse carater, 33 para o volume e 49 para altura,
permitindo ganhos da ordem de até 24,9 % na média para o volume cilindrico. O
procedimento utilizado mostrou-se adequado a estimacdo de parametros
genéticos e predicdo de valores genotipicos em nivel de individuos, podendo ser
de grande utilidade pratica em programas de melhoramento genético de Toona
ciliata.

O estudo de diversidade genética entre os 90 genodtipos de cedro
australiano, empregando-se analises moleculares e morfoagronémicas, utilizando
12 iniciadores para obter bandas RAPD, geraram um total de 91 marcas totais,
sendo 9 marcas monomorficas e 82 marcas polimérficas, ou seja, 90,10% de

bandas polimorficas, com uma média de 7,58 bandas por ‘primer’. Os marcadores
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RAPD mostraram-se como uma ferramenta eficiente para a caracterizagéo
molecular. Os resultados mostraram também que os marcadores moleculares
RAPD, juntamente com analise dos dados morfoagronémicos, utilizando-se o
meétodo hierarquico UPGMA, foram eficazes em revelar a existéncia de
diversidade genética entre os 90 gendtipos de cedro australiano. Na interpretacao
das analises moleculares, foi utilizado o complemento aritmético do indice de
Jaccard. Com base nas analises de agrupamento hierarquicas UPGMA, vizinho
mais proximo e o método de otimizacdo de Tocher, essa diversidade péde ser
observada pela presenca de genotipos similares e divergentes.

A andlise digital das imagens apresentou-se adequada para a
mensuracao dos dados, sendo uma boa alternativa para baratear a coleta de
dados, permitindo obtenc&o de resultados com rapidez e precisao.

A andlise do experimento mostrou-se adequada para a avaliagdo de
Toona ciliata, possibilitando obter estimativas de componentes de variancia e a
predicdo de valores genotipicos visando a selecao.

Os valores de herdabilidade, obtidos a partir dos componentes de
variancia pelo método proposto, foram de 0,244188 para DAP, 0,206068 para
altura e 0,269556 para VC. Os valores foram considerados compativeis aos
encontrados em literatura para caracteristicas de crescimento. Aliados aos
valores de estabilidade de valores genéticos, as herdabilidades mostram um bom
potencial para selecdo dentro do experimento e com boas perspectivas de avanco
genético.

A selecéo dos melhores gendtipos pelo método REML/BLUP mostrou-se
eficiente resultando em aumento de até 21,4 % na média para o carater VC em
relacdo a média do experimento. Do total de 90 genotipos, foram selecionados
para VC 14 individuos procedentes de Triunfo com destaque para os 3, 9 e 15,

15 de Trajano em que se sobressairam 31, 36 e 55 e, 16 de Alto Imbé em
destaque 61, 62 e 66.

A estatistica da Média Harmonica dos Valores Genéticos (MHVG),
preditos produziram bons resultados para as coincidéncias de individuos comuns
nos ordenamentos gerados pelo procedimento REML/BLUP, por meio do
programa computacional SELEGEN, podendo ser usadas vantajosamente.

A selecao dos melhores genotipos pelo método REML/BLUP, associados

aos marcadores moleculares, mostram que os individuos 9, 10, 61, 3, agrupados
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no grupo 1, os individuos 31, 34, 48, agrupados no grupo 3, e o 36 do grupo 6
podem ser cruzados mantendo variabilidade.

Ha grande divergéncia genética entre os individuos avaliados. O individuo
1(Cedrela fissilis) nativo é o mais divergente.

Os individuos no dendrograma gerado pelos dados morfoagronémicos se
agruparam de forma semelhante ao molecular. A maior divergéncia foi observada
entre 0s genotipos 23 e 24, a menor entre os individuos 16 e 22.

As distancias genéticas classificaram, pelos dados moleculares, os
individuos em oito grupos distintos, sendo que 60% dos gendétipos que tém sua
procedéncia o Espirito Santo sédo encontrados no grupo 1.

As distancias genéticas classificaram, pelos dados morfoagronémicos, os
individuos em seis grupos distintos, sendo 80% dos gendtipos que tém sua
procedéncia o Espirito Santo sédo encontrados no grupo 1.

Os fragmentos polimérficos utilizados no estudo podem ser considerados

suficientes para a avaliacdo da diversidade genética na espécie.
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