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RESUMO

Parkia multijuga € uma das espécies nativas arboreas da Amazbnia que possui
caracteristicas silviculturais potenciais para a composi¢do de plantios de producdo. A
selecdo de gendtipos superiores em testes de progénies dessa espécie é uma alternativa
promissora para obtencdo de sementes visando produzir mudas para novos plantios. Os
objetivos desse trabalho foram caracterizar o sistema reprodutivo e estimar variabilidade
fenotipica de progénies da espécie visando identificar progénies superiores. O
experimento na Fazenda Experimental da UFAM, Manaus. Para o estudo de sistema
reprodutivo, foram amostradas 14 plantas de 13 progénies, totalizando 182 plantas. Foi
coletado material vegetal (folhas) das 13 plantas mées e das 182 plantas, extraido DNA
e analisados com 7 locos microssatélites. As estimativas de parametros genéticos foram
obtidas de um ensaio experimental de campo com 14 progénies de P. multijuga
implementado seguindo o delineamento de blocos casualizados. O monitoramento das
plantas durante dois anos permitiu obter as estimativas de parametros genéticos como
herdabilidade, acuracia e ganho de selecdo para as caracteristicas silviculturais altura,
diametro do coleto, area de copa, taxa crescimento absoluto e taxa crescimento relativo.
As analises foram realizadas a partir do modelo REML/BLUP no programa estatistico
SELEGEM. As estimativas dos parametros do sistema de cruzamento obtidas nesse
estudo indicam que P. multijuga é uma espécie albgama. As 13 progénies estudadas se
destacaram por ser representada principalmente por meio-irmdos, mas os cruzamentos
ndo foram aleatérios devido a ocorréncia de algum acasalamento correlacionado,
resultando em alguns irm&os completos dentro das progénies. Os valores elevados de
acuracia indicam boa precisdo experimental e mostram que a selecdo dos genotipos
superiores podem ser realizadas com seguranga para 0s caracteres taxa de crescimento
absoluto e relativo para altura de planta, diametro do coleto e area de copa avaliados em
genotipos de P. multijuga. O periodo de 28 e 34 meses € o mais indicado para a
realizacdo de uma unica avaliagdo pontual para altura de planta, didmetro do coleto e
area de copa de P. multijuga nas condi¢des de plantio da Amazoénia Central.

Palavras-chave: Melhoramento florestal, marcador microssatélite, silvicultura de

producéo, genetica florestal.



ABSTRACT

Parkia multijuga is one of the native tree species of the Amazon rainforest with
potential silvicultural characteristics for forest plantation. The selection of superior
genotypes in progeny tests is a promising alternative for obtaining seeds to produce
seedlings for new plantations. The objectives of this work were to characterize the
reproductive system and to estimate phenotypic variability of the progenies of the P.
multijuga to identify superior genotypes. The experiment was installed at the
Experimental Farm of UFAM, Manaus. For the study of the reproductive system, 14
plants of 14 progenies were sampled, totaling 182 plants. Plant material (leaves) was
collected from 13 mother plants and 182 plants. We extracted plant DNA and analyzed
it with 7 microsatellite loci. The estimates of genetic parameters were obtained from 14
P. multijuga progenies in a randomized complete block design. The monitoring of the
plants during two years allowed obtaining estimates of genetic parameters such as
heritability, accuracy and selection gain for the silvicultural characteristics height, stem
diameter, crown area and absolute and relative growth rate. The analyzes were
performed using the REML/BLUP model in the statistical program SELEGEM. The
estimates of the cross-system parameters obtained in this study indicate that the P.
multijuga is an allogama species. The 13 progenies studied were mainly represented by
half-siblings, but the crosses were not random due to the occurrence of some correlated
mating, resulting in some complete siblings within the progenies. The high values of
accuracy indicate good experimental accuracy and show that the selection of the
superior genotypes can be safely performed for absolute growth rate and relative growth
rate, stem diameter and crown area evaluated in P. multijuga genotypes. The period
between 28 and 34 months is the most appropriate for a single evaluation to plant
height, stem diameter and crown area of the P. multijuga under the planting conditions

of Central Amazonia.

Key-words: Forest breeding, microsatellite marker, production forestry, forest genetics

10



1. INTRODUCAO

Considerado o maior bioma de floresta tropical do mundo, a Amaz6nia contém
cerca de 50% da biodiversidade do planeta (VVasconcelos, 2015). Entretanto, este bioma
vem sendo ameacgado por varios fatores, dentre os quais o principal é o desflorestamento
causado por um conjunto de atividades antropicas, tais como: a pecudria extensiva, a
agricultura, a construcao de estradas, hidrelétricas, mineracao, atividades madeireiras e

urbanizagéo (Moreira, 2009).

Segundo dados divulgados pelo INPE (Instituto Nacional de Pesquisas
Espaciais), baseados em monitoramento via satélite, quanto ao desmatamento na
Amazonia, indicam que a taxa de degradacédo das florestas foi de 7.989 km? no ano de
2016. Isso equivale a aproximadamente 76 mil hectares de &reas desflorestadas na
Amazonia Legal (INPE, 2016). Do total de areas desflorestadas, a pastagem nos
diferentes estagios de regeneracdo, constitui a principal classe de uso do solo nessas
areas (Rivero et al., 2009; Domingues e Bermann, 2012). Em contrapartida, iniciativas
de reflorestamento para fins de producdo sdo pouco representativas, conforme mostram
os dados do Projeto TerraClass (INPE/CRA, 2016), o quantitativo destas areas é cerca
de 0,4% até o ano de 2014.

O Brasil tem aumentado a sua area de plantacdo florestal comercial. Contudo, a
uma taxa geométrica média (T.G.M.) anual de 1,8%, inferior a taxa mundial (2,1%).
Atualmente, o pais ocupa a oitava posi¢do, em termos de area de florestas plantadas,
respondendo aproximadamente por 2,8 % dos plantios florestais do mundo (Payn et al.,
2015). Tais plantios, no Brasil, sdo constituidos predominantemente por espécies
exéticas dos géneros Eucalyptus e Pinus (IBA, 2016), principalmente devido a
inexisténcia de sementes melhoradas geneticamente e ao pouco conhecimento
tecnoldgico disponivel a respeito da silvicultura de espécies nativas (Walters et al.,
2005).

Parkia multijuga Benth. é uma das espécies nativas arbdreas da Amazoénia que
possuem caracteristicas silviculturais potenciais para a composi¢cdo de plantios de
producdo. As arvores dessa espécie estdo entre as mais altas da Floresta Amazonica,
podendo atingir 40 m de altura e 100 cm de diametro. Pode ser utilizada na arborizacéo
urbana e, por apresentar crescimento rapido, € uma étima alternativa para plantios em

areas degradadas, visando a recomposicéo da vegetacdo (Cruz e Pereira, 2015).
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Na silvicultura de producdo mais do que aumentar a area plantada, ha
preocupagcdo em melhorar a uniformidade e produtividade das plantagdes,
principalmente pela selecdo de gendtipos superiores e, também, pela adocao de sistemas
de producdo mais sustentaveis (Medeiros et al., 2015). Nessa perspectiva, uma
estratégia de eficiéncia comprovada para a selecdo desses genotipos sdo os testes de
progénies, onde estima-se a variabilidade genética e fenotipica de populagdes naturais
(Santos et al., 2014).

Segundo Degen e Sebbenn (2014) os testes de progénies tém varios objetivos,
tais como: conservar a variabilidade genética de uma populagdo natural, isto €, quando
as arvores conservadas entrarem em fase reprodutiva, € possivel realizar um corte
seletivo entre e dentro de progénies e produzir sementes com alta variabilidade genética;
formar pomares de sementes por mudas em diversos sitios viabilizando a formacéo de
racas locais, e consequentemente aumentando a taxa de sobrevivéncia das espécies.
Esses testes permitem obter as estimativas de parametros genéticos como componentes
de variancia entre e dentro de progénies, entre blocos e entre parcelas para o
melhoramento de caracteres quantitativos. E a partir destes pardmetros € possivel
estimar os coeficientes de variacdo genético, a herdabilidade, a acuracia e 0s ganhos de
selecdo (Canuto et al., 2015).

Informagdes sobre sistema de cruzamento conclusivos sobre alogamia ou
autogamia em P. multijuga sdo inexistentes na literatura, porém sdo necessarias para a
definicdo sobre modelos adequados nas analises de estimativas de parametros genéticos
de caracteres quantitativos. As estimativas dos parametros do sistema misto de
cruzamento, taxa de cruzamento (t) e taxa de autofecundacdo (s) sdo necessarias para
definicdo de estratégias adequadas na obtencdo de variedades melhoradas e para que
definindo o tipo de variedade a ser recomendada para cultivo (Shaw e Allad, 1982) e
ainda é fundamental para estabelecer estratégias de conservacao do seu germoplasma e
do uso dos métodos de melhoramento adequados de uma especie vegetal.

Os estudos de sistema reprodutivo podem ser feitos a partir da analise de
marcadores genéticos, como 0s microssatélites. As principais vantagens do uso de
marcadores microssatélites estdo relacionadas ao fato de serem codominantes (Ouborg
et al., 2010), multialélicos (Caixeta et al., 2009) e permitirem a analise ainda no estadio
de plantula. A analise de sistema reprodutivo (mating system) baseado em dados de
marcadores microssatélites foram realizados em diversas espécies vegetais, como

tucumé&-do-Amazonas (Astrocaryum aculeatum) (Ramos et al., 2011), Cupuassu
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(Theobroma grandiflorum) (Alves et al., 2013) e andiroba (Carapa guianensis)
(Campos et al., 2013).

O uso de marcadores moleculares e o conhecimento prévio do sistema de
reproducdo podem permitir também avangos no entendimento da estrutura genética e
medir o grau de polimorfismos das populac6es naturais de espécies arbdreas, bem como
auxiliar na construgdo de indicadores para monitorar as agdes na floresta tropical
(manejo, restauracdo de é&reas degradadas, corredores de fluxo génico, tamanhos
minimos de reservas e nimero de matrizes para a coleta de sementes) (Kageyama et al.,
2003). Os SSRs sdo ainda automatizaveis em sistemas multiplex, o que permite avaliar
rapidamente um grande numero de individuos para um grande nimero de locos a curto
prazo (Azevedo, 2007). Segundo Chaves (2015), com o intuito de conhecer a biologia
reprodutiva do género Parkia, sugere-se estudos genéticos, como o0s testes de
paternidades, uma vez que ndao houve até o momento, nenhum trabalho mais
aprofundado sobre a forma de reproducéo da espécie em estudo.

Para contribuir com a selecdo de gendtipos superiores em plantio de producéo de
espécies nativas da regido amazonica, investigamos qual o tipo de sistema reprodutivo
que P. multijuga possui e qual o nivel de variabilidade fenotipica presente nas progénies
em plantio de producéo. Para tanto, analises genéticas e fenotipicas foram realizadas em
14 progénies de P. multijuga plantadas em area alterada.

13



2. OBJETIVOS
2.1 Geral

- Caracterizar o sistema reprodutivo e estimar a variabilidade fenotipica para

caracteres silviculturais em progénies de P. multijuga em plantio de producao.
2.2 Especificos
- Estimar a taxa de cruzamento de progénies de P. multijuga;

- Estimar parametros genéticos visando a sele¢do de genotipos superiores;
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3. REFERENCIAL TEORICO

3.1 Parkia multijuga Benth.

Parkia multijuga é uma espécie nativa, conhecida popularmente como faveira e
parica-de-terra-firme no Amazonas; faveira-arara-tucupi no Pard; e pinho-cuiabano em
Rondoénia. Pertence a familia Fabaceae, sub-familia Mimosoideae. O género Parkia é
um género Pantropical e destaca-se por apresentar uma grande diversidade na
Amazonia, com arvores de grande porte que ocorrem na floresta de terra-firme, varzea
sazonal, floresta secundaria, e no norte da América do Sul onde existem 17 espécies
(Hopkins, 1986; Nascimento et al., 2009).

3.1.1 Descrigao botanica

E uma espécie arbdrea, de comportamento sempre-verde ou perenifélio de
mudancga foliar (Figura 1A). As arvores adultas estdo entre as mais altas da Floresta
Amazonica, e atingem aproximadamente 40 m de altura e 100 cm de DAP (didmetro a
altura do peito). Possui o tronco reto ou um pouco inclinado (cilindrico), copa globosa e
densa. E os ramos sdo semi-erguidos. Folhas alternas, até 70 cm de comprimento
(Figura 1B e C); peciolo com uma glandula ou raramente duas, orbicular, na base; pinas
12-35 pares, opostos ou subopostos; foliolos cerca de 30-36 pares, opostos, oblongos, 5-
12,5 x 1,5-3 mm, éapice arredondado (Carvalho, 2009; Hopkins, 1986). Apresenta
inflorescéncia do tipo panicula, com suas flores dispostas em capitulos, contendo
bracteas em sua base. O capitulo apresenta em média 421 flores (x 59; N=50),
distribuidas em flores estaminadas em maior numero e flores hermafroditas localizadas
no apice (Figura 1D e E). O célice é gamossépalo e pentalobado, e a corola gamopétala
e pentalobada. O androceu é diplostémone composto de 10 estames e filetes medindo
em media 1,72 cm de comprimento (£ 0,19; N=50). As anteras apresentam deiscéncia
longitudinal, dorsifixas, com media de 0,09 cm de comprimento (+ 0,01; N=50) onde
sdo alojados uma média de 18 poliades (+ 3,6, N=50). No apice de cada antera corre um

apéndice glandular (Chaves, 2015).
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Figura 1. A- Arvore adulta, B, C- Folhas alternas e D, E- Flores amarelas e antese
noturna da espécie P. multijuga. (Fonte: Carrero, 2014).

3.1.2 Distribuicdo geogréfica

A espécie Parkia multijuga ocorre na Colémbia, no Equador e no Peru. No
Brasil, essa espécie ocorre nos Estados do Amazonas, Mato Grosso, Para e Ronddnia
(Figura 2). O tipo de vegetacdo de ocorréncia é em Floresta de Igap6 e Floresta de Terra
Firme, e cresce exclusivamente em solos argilosos e aluviais (Hopkins, 1986; Carvalho,
2009).
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Figura. 2. Locais de ocorréncia natural de Parkia multijuga no Brasil. (Fonte:
Carvalho, 2009)
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3.1.3 Uso e importancia

A madeira dessa espécie tem potencial para a producdo de papel e celulose, e
produz lenha de boa qualidade para energia. A madeira pode ser usada em molduras,
acabamentos, divisorias, compensados, moveis, caixotaria, engradados, brinquedos e
outros. Adquire grande importancia junto ao setor madeireiro, por ser leve e de facil

laminacdo (Carvalho, 2009). As sementes sdo utilizadas em artesanato (Castro, 2002).

No setor paisagistico a arvore é extremamente ornamental, principalmente pela
folnagem brilhante e pelo porte elegante; pode ser empregada principalmente na
arborizacdo de grandes avenidas e pracas publicas. A espécie possui relevante finalidade
ambiental, pois é empregada para recuperacdo de areas degradadas de preservacdo
permanente, principalmente por seu rapido crescimento visando a recomposi¢cdo da
vegetacdo (Lorenzi, 1992; Carvalho, 2009). Segundo Costa et al. (2014), P. multijuga
acumula grandes quantidades de biomassa e nutrientes em raizes e folhas, ou seja, uma
caracteristica favoravel para o desempenho em sitios com baixa disponibilidade de
recursos, sendo, portanto, potencialmente indicada para programas de reflorestamento

em areas alteradas na regido amazénica.

3.1.4 Biologia reprodutiva e fenologia

A floracdo ocorre em agosto, no Acre; em setembro, em Rondonia; de setembro
a abril, no Amazonas, e de setembro a maio, no Para. O polinizador de Parkia multijuga
ainda é desconhecido. Contudo, segundo Chaves (2015) a polinizacdo foi considerada
generalista, por receber visitas de espécie de coledpteros e micro insetos noturnos. A
frutificacdo de frutos maduros ocorre de agosto a fevereiro, no Para; de novembro a
dezembro, em Mato Grosso e em fevereiro, no Acre. Os frutos sdo em forma de legume
lenhoso, indeiscente, plano, curvado, medindo de 20 a 25 cm de comprimento por 7 a
10 cm de largura, estipitado, escuro no amadurecimento, sustentado num pedunculo
erguido (Figura 3A e B). Em cada fruto ha cerca de 14 sementes. As sementes sdo
cuneadas, cor-de-vinho, medindo de 3,4 a 5,2 cm de comprimento por 1,2 a 1,8 cm de
largura (Figura 3C). Contudo, apresenta uma forma tri-dimensional, de dificil

caracterizagdo (Carvalho, 2009). As sementes de P. multijuga apresentam dorméncia
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fisica, imposta pelo tegumento duro e impermeavel a agua (Hopkins,1986). Entretanto,
tem 76 a 96 % de sobrevivéncia em condi¢des de floresta priméria, secundaria e area
sem vegetacdo, mas, a taxa de germinacao da semente é inferior a 50 % (Camargo et al.,
2002). Conforme destacam Bianchetti et al. (1998), a imersdo das sementes durante 16

minutos em acido sulfurico (6% p.a.) é suficiente para superar a dorméncia.

C

Figura 3. A,B- Aspectos do fruto em forma de legume, C- Sementes de P. multijuga.
(Fonte: Chevreuil, 2014).

3.1.5 Caracteristicas silviculturais

Parkia multijulga ¢ uma espécie heli6fita ou escidfita, que ndo tolera baixas
temperaturas. E principalmente plantada em sistema de plantio misto a pleno sol. Ha
poucos dados de crescimento em plantios para essa espécie (Carvalho, 2009). Segundo
Ferreira et al. (2016) é recomendado o plantio da espécie a pleno sol, com 150 g de
Ouro-mag por cova, em sulcos com 50 cm de largura x 50 cm de profundidade ou
plantios em covas de 0,20 x 0,20 x 0,20 m e espacamentos de 4 X 3 m ou 3 x 3 m.

3.2 Sistema reprodutivo

O estudo sobre o sistema reprodutivo permite entender como 0s genes se
combinardo para formar as geragdes descendentes, possibilitando tracar estratégias para

a selecdo de gendtipos superiores e para a manutencdo da variabilidade genética visando
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usos futuros e baseados no conhecimento da coancestria média entre plantas dentro de

progénies de polinizacdo aberta (Alves et al., 2003; Mori et al.,2013).

O sistema reprodutivo é fundamental para a conservacdo genética, a implantacao
de programas de melhoramento e 0 manejo sustentavel de espécies florestais. Apresenta
grande variacdo entre espécies e entre e dentro de populacdes devido ao fato de seu
controle estar sobre influéncia genética e ambiental, o que explica a variacdo observada
da taxa de cruzamento entre plantas de uma mesma espécie, quando comparados
diferentes locais ou anos, podendo as sementes incluir diferentes graus de parentescos,

como meios-irmaos, irmaos completos e irméos de autofecundacdo (Sebbenn, 2003).

Atualmente, uma das formas de conhecimento do sistema reprodutivo de uma
espécie é por meio da estimativa da taxa de cruzamento obtida a partir de marcadores
genéticos usando espécies arboreas tropicais. Dentre esses, 0s microssatélites ou SSR
consistem de sequéncias curtas de 1 a 6 nucleotideos repetidas na mesma ordem,
encontrados frequentemente e aleatoriamente em todos os DNAS nucleares eucarioticos
examinados (Tautz & Renz, 1984; Gupta et al., 1996; Oliveira et al., 2006). Sé&o
considerados marcadores ideais para estudos genéticos em plantas, como sistema
reprodutivo, por possuirem uma série de caracteristicas desejaveis como: distribuicdo ao
acaso e ocorréncia em grande guantidade em genomas de eucariotos; codominancia dos
alelos, ou seja, ambos os alelos de um individuo heterozigoto sdo visualizados no gel;
facilidade de deteccdo via Reacdo da Polimerase em Cadeia (PCR) e alta diversidade
alélica (Dayanandan et al., 1997; Chase et al., 1996; Rossetto et al., 1999).

Marcadores SSR (Sequence Simple Repeats) tém sido utilizados com sucesso
para estimar a taxa de cruzamento de diferentes espécies e populagdes, como em
Caryocar brasiliense (Collevatti et al., 2001), Theobroma grandiflorum (Alves et al.,
2003), Euterpe edulis (Seoane et al., 2005), Solanum lycocarpum (Martins et al., 2006),
Hymenaea courbaril (Lacerda et al., 2008 e Feres et al., 2009), Copaifera langsdorffi
(Manoel, 2011) e Tabebuia roseo-alba (Feres, 2009).

O sistema de reproducéo pode ser caracterizado pelos modelos de cruzamentos
mistos (Ritland e Jain, 1981) e cruzamentos correlacionados (Ritland, 1989).
Posteriormente, pardmetros do sistema de reproducdo como taxa de autofecundacao,
taxa de cruzamento e correlacdo de paternidade podem ser utilizados para estimar a

coancestria e o tamanho efetivo dentro de progénies. Os dois ultimos parametros sdo
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fundamentais na determinacéo do nimero de arvores matrizes para a coleta de sementes
em programas de melhoramentos e conservacdo genética, bem como para recuperagdo
ambiental (Mori et al., 2013).

3.3 Teste de progénie

A aplicacdo dos ensaios de progénies, tanto a partir de sementes livres, quanto
de cruzamentos controlados, representa um dos mecanismos mais vantajosos para o
melhoramento florestal (Kageyama, 1980). A existéncia da variacdo genética entre e
dentro de espécies florestais, tanto em procedéncia quanto em progénies, tem varias
funcgdes, constituindo uma protegdo contra as mudancas climaticas, servindo também de

base para a selecéo e o cruzamento (Torggler, 1987; Silva, 2003).

Uma das melhores maneiras de se avaliar o valor genotipico dos pais (matrizes)
é cultivar sua progénie de forma que seja possivel uma avaliagdo de seus valores como
reprodutores (teste de progénie). Além da determinagdo do valor dos pais, 0 teste de
progénie tem, em longo prazo, um uso de igual ou até mesmo de maior importancia, que
é seu emprego como fonte de material genético. O método para selecdo consiste em
separar os melhores individuos e manté-los no plantio das futuras geragdes. A vantagem
do teste de progénies livre em comparacdo aos testes de progénies de polinizagdo
controlada sdo os custos menores, além de atenderem aos objetivos de determinacdo da

capacidade geral de combinacdo (Degen e Sebbenn, 2014).

Os testes de progénies sdo importantes para conservacdo das espécies e
cumprem varias finalidades: conservar a variabilidade genética de uma populacédo
natural; viabilizar a caracterizacdo genética da espécie; e formar pomares de sementes
por mudas em diversos sitios, viabilizando a formacdo de ragas locais,
consequentemente aumentando a taxa de sobrevivéncia das espécies. Esses testes
constituem-se em um sistema de plantio, onde cada planta mantém sua referéncia de
origem da populacdo e possui repeticdes suficientes para se estimar os parametros

genéticos, assim esse material genético conservado e melhorado (Canuto et al., 2015).

Com o uso dos testes de progénies é possivel estimar parametros genéticos e
determinar caracteres que sdo de grande importancia a fim de definir qual a melhor

estratégia para 0 melhoramento genético, além de possibilitar o estudo geneético da
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populacdo. Desta forma, pode-se identificar os genotipos superiores, seja para
conservagdo ou para fins de sele¢do, na busca em analisar a grandeza e a natureza da
variancia genética disponivel, empregando modelos de sele¢do adequados (Costa et al.,
2006).

3.4 Estimativa de parametros genéticos

Um dos principios do melhoramento se da por meio do conhecimento da
variabilidade genética existente em uma populacdo, sendo assim a estimativa de
parametros genéticos se torna essencial uma vez que descrevem o grau de variagdo entre
as progénies, a natureza do controle genético dos caracteres e 0s ganhos esperados com
a selecdo. No caso de plantas perenes, a obtencdo destas estimativas é ainda mais
importante do que em plantas anuais, porque devido ao longo ciclo dessas espécies, a
decisdo dos melhorista deve ser a mais acertada possivel (Bison, 2004; Freitas et al.,
2006).

Segundo Cornacchia (1994) e Sobierajski et al. (2006), as caracteristicas
guantitativas, como crescimento, adaptacdo, qualidade da madeira e forma,
frequentemente, sdo utilizadas como bons indicadores para a determinacdo da variacéo
entre e dentro de procedéncias, pois sdo herdadas pela acdo de muitos genes de efeito
aditivo, de forma que cada um contribui para a heranca dos caracteres. E podem ser
aplicados porque os individuos diferem fenotipicamente entre si, mesmo quando

comparados dentro de progénies.

Dentre os pardmetros genéticos quantitativos de maior importancia e que
geralmente sdo objetos de estudos em testes de progénies, se destacam as variancias
genéticas aditiva e ndo-aditiva, as correlagdes, as herdabilidades e repetibilidade das
plantas no estadio juvenil e adultos. Tais caracteres quantitativos sdo a expressdo de
varios genes que condicionam a manifestacdo de um gendtipo, através do fenotipo
(Bueno et al., 2006; Cruz & Carneiro, 2009).

O coeficiente de variacdo genetica, o coeficiente de herdabilidade (sentido
restrito e amplo) e 0 ganho genético entre progénies e dentro de progénies, obtidos a
partir dos testes de progénies, permitem avaliar a variabilidade genética que infere sobre
o0 sistema de cruzamento das espécies, propor¢do de varidncia genética em relagdo a

variancia fenotipica e como foi mantida por meio dos ciclos seletivos e liberada atraves
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da recombinacdo, ao final de cada ciclo. Estes parametros sdo muito utilizados para

estudos genéticos iniciais com espécies nativas (Kageyama, 1990; Resende, 1999).

Outro aspecto, € o coeficiente de repetibilidade de uma caracteristica que
possibilita estabelecer o nimero de observacgdes fenotipicas que devem ser realizadas
em cada individuo para predizer o seu valor real com certo grau de confiabilidade e a
selecdo fenotipica entre genotipos seja eficiente, ou seja, consuma menos tempo e tenha
menor custo de méao-de-obra. Tal estimativa &€ possivel de ser obtida quando as
medic¢des sdo realizadas repetidas vezes em um mesmo individuo. No melhoramento de
plantas perenes, o estudo de repetibilidade é imprescindivel, pois representa 0 maximo
valor que a herdabilidade de um carater, no sentido amplo, pode atingir. O
conhecimento do coeficiente de repetibilidade permite, portanto, que a fase de avaliacédo

seja executada com eficiéncia (Resende, 2002; Cruz et al., 2004; Cruz et al. 2012).

Segundo Bueno et al. (2001), a adequada predicéo dos valores genotipicos para
diferentes caracteres possibilita estimar as correlacdes genéticas entre eles, que pode
proporcionar a utilizacdo da selecdo indireta. A correlacdo fenotipica mede o grau de
associacao de dois caracteres provenientes dos efeitos genético e ambiental, enquanto a
correlacdo genética mede a associacdo entre os valores genéticos de dois caracteres
(Falconer e Mackay, 1996). Tais estimativas de correlacbes fenotipicas e genéticas
tornam-se importantes nos programas de melhoramento, pois comprovam que, via
selecdo preditiva, uma alteragdo significativa em um carater pode promover alteracdes

em outros caracteres correlacionados a ele (Resende, 2002).

Dentre os métodos usados para estimar parametros genéticos no melhoramento
de espécies arboreas, existe 0 dos minimos quadrados e méaxima verossimilhanca, com
base em modelos mistos do tipo REML/BLUP (maxima verossimilhanca restrita/melhor
predicdo linear ndo viciada). Sendo este de fundamental importancia para a predi¢ao de
valores genéticos aditivos e genotipicos de individuos com potencial para selecao, tanto
em nivel intrapopulacional como interpopulacional (Resende, 2000). O procedimento
REML/BLUP esta sendo aplicado com sucesso no melhoramento de espécies florestais
no Brasil, como a Myracrodruon urundeuva (Guerra et al., 2009), Eucalyptus grandis
(Brizolla, 2009), Mimosa scabrella (Nascimento, 2010), Hevea spp. (Verardi, 2010),
Dipteryx alata (Gomes, 2011), Eucalyptus urophylla (Souza et al., 2011), Dipteryx
alata Vogel. (Zaruma, 2014) e Tectona grandis (Costa et al., 2015).
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As vantagens principais no uso de modelos REML/BLUP sao: permite comparar
individuos ou variedades por meio do tempo (geragdes, anos) e espaco (locais, blocos);
simultanea correcéo para os efeitos ambientais, estimagdo de componentes de variancia
e predicdo de valores genéticos; lida com estruturas complexas de dados (medidas
repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos); pode ser aplicado a dados

desbalanceados e a delineamentos ndo ortogonais (Resende, 2002).
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4. MATERIAL E METODOS

4.1 Area de estudo

Progénies de P. multijuga, oriundas de uma populacdo base de Apui, estdo
mantidas desde julho de 2015 a campo na Fazenda Experimental da Universidade
Federal do Amazonas (FAEXP-UFAM) localizada a 38 km da rodoviaria BR-174 da
cidade de Manaus, Amazonas, Brasil. A localizagdo geogréafica da area experimental
desta pesquisa apresenta latitudes de 02° 37' 17,1 S e 02° 39' 41,4”°S, com longitudes
de -60°03'29,1”” W e -60° 07' 57,5>> W) com tipo de clima de Am - tropical monsoon
(Peel, Finlayson and McMahon, 2007). A precipitacdo anual média é de 2.497 mm, com
umidade relativa do ar de 85%, temperatura média do ar de 26 °C e 50 m de altitude
(Souza et al.,2003). As plantas de P. multijuga estdo distribuidas em delineamento de
blocos casualizados, com 14 familias de progénies distribuidas aleatoriamente em cada
um dos seis blocos com trés plantas por parcelas, totalizando 252 plantas em
espagamento 3 x 3 m, especificamente, com 18 plantas por progénies.

MANAUS

Figura 4. Mapa de localizacdo da Fazenda Experimental da UFAM.

4.2 Estudo do sistema reprodutivo

4.2.1 Amostragem
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Na amostragem, foram amostradas 14 plantas de 13 progénies, totalizando 182
plantas. Foi coletado material vegetal (folhas) das 13 plantas maes e das 182 plantas.
Logo foram encaminhadas ao laboratério de Genética e Melhoramento de Plantas do
Departamento de Agronomia da Universidade Federal do Amazonas (UFAM) para 0s

trabalhos de extracdo do DNA gendmico.

A coleta do material vegetal consistiu em armazenar este foliolo individualmente
em um saco plastico tipo zip lock previamente identificado, contendo silica gel, até que

as amostras puderam ser conservadas a -20° C no Laboratdrio.

Estas coletas foram executadas dentro das normas da Resolucdo 21, do CGEN,
pois se caracteriza como pesquisa cientifica sobre as relacBes de diversidade genética e
fluxo génico em areas geograficas do estado de Amazonas com a especie P. multijuga.
Paralelamente foi solicitado o cadastro da espécie P. multijuga, da equipe e da
instituicdo executora, no SisGen (Sistema Nacional de Gestdo do Patriménio Genético e
do Conhecimento Tradicional Associado, Decreto n® 8.772, de 11 de maio de 2016, que
regulamenta a Lei n° 13.123, de 20 de maio de 2015), o qual aguarda retorno do

cadastro.

4.2.2 Extracdo de DNA

O DNA gendmico total foi extraido a partir de amostras das folhas usando o
método CTAB (Doyle e Doyle, 1987) modificados para adicdo de acetato de sédio. De
cada uma das folhas coletadas foi retirado 60 mg de tecido foliar, fragmentado em
pedacos bem pequenos, e colocados em um microtubo de 2 ml, onde foi adicionado 800
pL de Nitrogénio liquido, e foram macerados com auxilio de um bastao de porcelana. O
produto resultante da maceracdo de cada uma das amostras foi depositado em tubo
Eppendorf de 1,5 mL de capacidade, previamente identificado. Em seguida, em cada
amostra foram acrescentados 800 pL do tampao (pré - aquecido a 65°C durante 15 min
e com a adigé@o de 2g de Polivinilpirrolidona — PVP), 2 uL de 2-pB-mercaptoetanol 1%,
50 uL de proteinase K e estas foram colocadas em banho-maria a uma temperatura de
55°C, durante 30 minutos, sendo homogeneizadas a cada 10 minutos. Em seguida,
foram colocadas para esfriar e, logo apos, foi adicionado 600 pL de Cloroférmio com
Alcool Isoamilico, na proporcdo 24:1 (CIA). Depois, os tubos foram centrifugados a

uma velocidade de 13.000 rpm por 10 minutos. Posteriormente, foi pipetada toda a fase
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aquosa de cada uma das amostras, e transferida para um novo microtubo de 1,5 mL.
Nesse tubo foi adicionado 600 pL de Isopropanol gelado (- 20°C) para permitir a
precipitacdo do DNA. O material foi incubado por 12 horas (overnight) a -20°C.
Posteriormente, os tubos foram centrifugados a 12.000 rpm por 10 minutos, permitindo
identificar o pellet no fundo do tubo. Logo foi eliminado o Isopropanol. Na sequéncia
foram acrescentados por duas vezes 1000 uL de etanol absoluto a 70% no pellet de cada
amostra por um minutos. Logo, se acrescentou uma Unica vez 1000 uL de etanol
absoluto a 95% por um minutos, retirando-se em seguida 0 maximo possivel deste
etanol. Em seguida, os tubos Eppendorf com o pellet foram colocados para secar na
bancada a temperatura ambiente por 20 minutos. Posteriormente, foi adicionado 50 uL
de solugédo tampédo TE (Tris-HCI e EDTA) acrescido de RNAse na concentragdo de 2
pg/mL. As amostras foram incubadas por 30 min a 37°C e vortexadas de 30 em 30

minutos para a digestdo do RNAse. O material final foi armazenado a - 20°C.

4.2.3 Quantificacdo do DNA

A concentracdo e a qualidade do DNA extraido foram verificadas utilizando o
espectrofotdbmetro NanoDrop® 8000 para avaliacdo da razao entre os comprimentos de
onda A260/A280, que representa a quantidade de acidos nucléicos pela quantidade de
proteina na amostra. Foram consideradas adequadas amostras com A260/A280 entre
1,80 e 2,10, indicando haver baixa quantidade de proteinas e RNA nas amostras. Com
base na concentracdo obtida pelo equipamento e por comparacdo visual em gel de
agarose 1,5 % (p/v) com o corante Gel Red + Azul (3 pL) para a visualizagdo das
bandas de DNA. A corrida de eletroforese foi realizada a uma voltagem de 110 V
durante o periodo de 60 minutos. O gel foi fotografado e avaliado com auxilio de um
fotodocumentador. Apos a quantificagdo do DNA concentrado, foi necessario diluir o
DNA a uma concentragdo de 10 ng/ul com agua milli-Q. O material final foi
armazenado a -20 °C.

4.2.4 Amplificacdo dos locos microssatélites para P. multijuga

Foram utilizados nesse estudo 7 locos de microssatélite polimdrficos (Tabela 1)

desenvolvidos para P. multijuga e ja testados para a P. multijuga (Luettmann et al.,
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2010). Estes iniciadores contendo os fragmentos de microssatélites foram amplificados
pela reagdo em cadeia da polimerase (PCR) em um volume total de 10 uL, contendo 10
ng de DNA gendmico, 1X buffer, 210 uM de cada dNTP, 1,5mM de MgClI2, 0,16 uM
de primer forward e calda M13 (FAM ou NED) (Schuelke, 2000), 0,32 uM de primer
reverse, 1,05 U de Tag DNA polymerase (Invitrogen, Carlsbad, California, USA) e 3,49
uL de &gua ultra pura. Estas amplificagdes via PCR foram desenvolvidas em duas
etapas, a primeira etapa é especifica para os iniciadores e a segunda para realizar a
ligacdo do M13. A primeira etapa iniciou estabilizando a temperatura a 68°C por 2
minutos e a 92°C por 30 segundos, e em seguida foram realizados 30 ciclos do processo
de desnaturacdo a 92°C por 30 segundos, seguido do anelamento por 35 segundos e a
extensdo a 68°C ou 72°C por 35 segundos. Na segunda etapa do M13 foram realizados
15 ciclos do processo de desnaturacdo a 92°C por 20 segundos, seguido do anelamento
a 53°C por 30 segundos e da extensdo a 72°C por 30 segundos, finalizando com uma
extensdo a 72°C por 15 minutos seguida de 68°C por 30 minutos (Ramos et al., 201143,
2012). As amostras foram amplificadas usando o termociclador Veriti (Applied

Biosystems, Foster City, California, USA).

Tabela 1 — Sequéncias dos primers microssatélites de P. multijuga utilizados nesta
pesquisa.

Locus Repeat motif Sequéncia Primer (5'-3 ") Ta N (bp) Namero
°C de Acesso
GenBank
Parpan4  (GT)13(GA)15 F: TAMRA-TTGATGGGAGTGGGAAAAAG 54 148-210 GU735074
R: CAGGAGGTGGTCTCTTCAGG
Parpan5  (CA) 17 F: FAM-CTCAATAAGATACCCTTTACATTGC 60 166-200 GU735075
R: TTGAATCGAGGAATGAGATTATTG
Parpan 11 (TG)5 CA(TG) 16 F: HEX-ACGTAGGGAATAGGGCCATC 58,5 94-214 GU735077
R: CTACGTACGAGCCGACACTC
Parpan 13 (GT) 17 TT(GT)8 F: TAMRA-CCTCCCTCGCTTCACAATC 58,5 86-194 GU735078
R: CACATGCAAATGAAAATGGTG
Parpan 14 (GT) 20 F: HEX-ACATCAAAATGGTCGCTCAAC 60  76-116 GU735079
R: CAAATGTTCTTGTATGGAGCAAG
Parpan 15 (AC) 24 F: HEX-TGGCCTCACTGCATACTGAC 55 104-152 GU735080
R: TGGGATGAACAAAACTGTGC
Parpan21 (GT)1 F: HEX-TGCTTTGTGCGACTTGAATC 58  153-185 GU735081

R: CATTGTTCAGCATATAGGCATACAG

Ta = Temperatura de anelamento; N = Tamanho dos fragmentos amplificados.

Fonte: Luettmann et al., 2010.
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Do produto obtido das PCRs, 2 uL foi utilizado para realizar a eletroforese por
40 minutos em corrente 90V. Esta permitiré visualizar o grau de intensidade das PCRs
no gel de agarose a 1,5% de acordo com as recomendacOes do equipamento de
eletroforese capilar. Os produtos da PCR de boa qualidade foram submetidos a
eletroforese capilar no Analisador automatico de DNA ABI 3130XL Genetic Analyzer
(Applied Biosystems, Foster City, California, USA), para desta forma determinar 0s
tamanhos dos alelos com o auxilio do marcador com tamanhos de fragmentos
conhecidos, ET-550 ROX size standard (GE Healthcare, Amersham, Buckinghamshire,
UK). As genotipagens foram observadas e analisadas com o auxilio do programa
GENEMAPPER v4.0 software (Applied Biosystems, Foster City, California, USA).

4.2.5 Estimativas de parametros de sistema reprodutivo

Para o estudo do sistema reprodutivo de P. multijuga foi utilizado o programa
MLTR “Multilocus Mating System Program” (Ritland, 2004) de acordo aos modelos
que estimam as taxas de cruzamentos mistos e correlacionados (Ritland, 2002), baseado
nas probabilidades de Maximas Esperangas “EM” (Ritland, 2002; 2004). Os indices
estimados foram : i) taxa de cruzamento multilocus (,,); ii) taxa de cruzamento
unilocus (t,),; iii) taxa de endogamia biparental ou acasalamento entre parentes (,, —
ts); iv) correlacdo de paternidade multilocus (#,.n)); V) correlagéo de autofecundacéo
(f); vi) indice de fixacdo materna (F,,). A taxa de cruzamento multilocus (£,,) de cada
familia foi estimada pelo método de Momentos “MME” (Ritland, 2002). O 95% do
intervalo de confianca (IC) de cada indices foi calculado a partir de 1000 replicacBes
bootstrap, onde as unidades de amostragem foram representadas por plantas dentro de
progénies para a analise individual e por progénies para analise populacional. A média
do tamanho efetivo de doadores de polén por planta mde, foi estimado pelo
Ne(p)zl/rp(m) (Ritland, 1989) e as médias das propor¢des entre dois irmdos de
autofecundacéo (self-sibs = P,;), meio-irmaos (half-sibs= P, Phs), irmios completos
(full-sibs=" Pr;), e meios-irmdos (self-half-sibs= Pgp) dentro das familias foram
estimadas como: Py = 8?; Pus = t2,(1 — Ppam); Prs = tafpamy) and Pos = 238,

(Sebbenn 2006, Feres et al. 2012).
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O coeficiente de coancestria dentro de familias (@) foi estimado 60 =

0.125(1 + £, )[48 + (B4 + 8087 (1 + 50my)|. Onde, s € a taxa de autofecundacéo
(ézl—fm) e a variancia do tamanho efetivo dentro da familia (N,), segundo

Cockerham (1969), assume uma populacdo de referéncia idealizada (tamanho infinito,
acasalamento aleatdrio, sem selecao, mutacéo ou migracao):
Ne = 0.5/{0[(n—1/n)] + [(1 + F,)/2n]}, onde n é o nimero de filhos analisados
dentro das familias (usamos a média de 182 plantas, n = 14) e E, é o nivel de endogamia
dentro das familias (Sebbenn 2006). O numero de arvores-mée (M) para coleta de

sementes, visando reter o tamanho efetivo de referéncia de 150 (Nunney e Campbell,

1993) foi calculado utilizando m=N /N, =150/N,; m = Nieyreference/Ne =

e(reference

150/N, (Sebbenn 2006); considerando que ndo existe parentesco das arvores-mae, sem
interacOes entre as arvores-mae amostradas e, sem sobreposi¢do dos pools de pélen e
sem polen dos mesmos pais recebidos pelas arvores-mae (Sebbenn 2006).

4.3 Parametros genéticos de Parkia Multijuga

4.3.1 Implantacéo do teste de progénie

O teste de progénies de P. multijuga, oriundas de uma populacdo base néo
avaliada, foi implantado em julho de 2015. Trinta dias anteriormente ao plantio, foi
realizada a corre¢do do solo em cada cova com a incorporacdo de 206 g de calcério
dolomitico. O plantio foi realizado em covas de 40 cm de didmetro e 50 cm de
profundidade, abertas com perfurador mecénico acoplado a um trator. O preparo do solo
envolveu ainda a subsolagem em area total até uma profundidade de aproximadamente
40 cm. O delineamento foi o de blocos casualizados, com 14 progénies distribuidas
aleatoriamente em cada um dos seis blocos com trés plantas por parcelas, totalizando
252 plantas em espagamento 3 x 3 m (Figura 5A e B). Os blocos foram divididos por
linhas de bordadura que separaram as parcelas uteis entre os diferentes blocos (Figura
6).
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Figura 5. A - Plantio de progénies de P. multijuga no campo, B — Planta de P. multijuga.
(Fonte: Arquivo pessoal).
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Figura 6. Croqui do desenho experimental. T — 14 Progénies e B — bordadura.
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4.3.2 Analises de crescimento

A mensuracédo dos caracteres quantitativos altura (m), didmetro do coleto (mm) e
area de copa (cm?) foi feita com o auxilio de régua hipsométrica graduada em
centimetros, paquimetro digital e régua graduada em centimetros, respectivamente. Nos
primeiros dois anos foram realizadas quatro avaliagdes. No presente estudo, outras duas
avaliacdes complementares foram realizadas em intervalos semestrais durante o periodo
entre julho de 2017 a julho de 2018.

Para a ocasido desse estudo, foram analisados os valores absolutos de altura,
didametro do coleto e area de copa aos 34 meses, assim como, as taxas de crescimento
absoluto e relativo entre o décimo e o trigésimo quarto més, compreendendo assim o
periodo de 2 (dois) anos de monitoramento. As equacdes para o calculo de crescimento
absoluto e relativo, conforme Hunt (1990), estdo descritas na Tabela 2.

Tabela 2. Formulas utilizadas para os célculos das taxas de crescimento absoluto e

relativo em altura, didmetro e area de copa.

Variavel Equacao Unidade

Taxa de crescimento relativo em

* M- _ ) 4 oAl
altura (TCR-H) TCR-H: (InAx-InAg)/(t2-t;)  cmcm™ més

Taxa de crescimento relativo em

. _ _ 1 hael
diametro do coleto (TCR-Co) TCR-Co: (InD2-InDy)/(t2-t))  mm mm™ més

Taxa de crescimento relativo em

. _ _ 2 a2 mac-l
4rea de copa (TCR-AC) TCR-AC: (InAcy-InAcy)/(t-t;))  cm® cm™ més

Taxa de crescimento absoluto em

. - _ A -1
altura (TCA-H) TCA-H: Ax-Aalto-ty cm més
Taxa de crescimento absoluto em _ .
diametro do coleto (TCA-Co) TCA-Co: Do-Difto-ty mm més
Taxa de crescimento absoluto em TCA-AC: Ac-Act/t-ty om? mas™

area de copa (TCA-Ac)

* A,: altura final; Ay altura inicial, D,: didmetro final; Dy: didmetro inicial; Ac,: area de copa final; Ac;

area de copa inicial; T,: tempo final do experimento e T,: tempo inicial do experimento.

4.3.3 Estimativas de parametros geneticos

As estimativas de componentes de variancia e parametros genéticos foram

obtidas atraves do método REML/BLUP (maxima verossimilhanga restrita/melhor
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predicdo linear ndo viciada), utilizando-se o software genético-estatistico SELEGEN-
REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2007a).

Andlises individuais

Para cada uma das progénies, as variaveis quantitativas foram analisadas pela
metodologia do modelo linear misto (aditivo univariado) — REML/BLUP, aplicando-se
aos testes de progénies de polinizacdo aberta (assumindo progénies de meios-irmaos),
delineamento em blocos ao acaso, varias plantas por parcela, seguindo o procedimento
proposto por Resende (2002b e 2007b):

y=Xr+Za+Wp+e

em que:

(Y1)

y” € o vetor de dados,

[{P%2)
r

¢ o vetor dos efeitos de repeticdes (assumidos como
fixos) somados a média geral, “a” ¢ o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais
(assumidos como aleatdrios), “p” € o vetor dos efeitos de parcelas (aleatdrios), “€” é o
vetor de erros ou residuos (aleatdrios). As letras mailsculas representam as matrizes de

incidéncia para os referidos efeitos (Modelo 93).

Anélise conjunta
Para a analise conjunta considerando todas as avaliagdes, 0 modelo estatistico

usado foi:

y=Xm+Za+Wp+ Qi+ Ts +e,

em que y é o vetor de dados; m é o vetor dos efeitos das combinagGes medigdo-
repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral; a € o vetor dos efeitos
geneéticos aditivos individuais (assumidos como aleatorios); p € vetor dos efeitos de
parcela (aleatorios); i € o vetor dos efeitos da interacdo gendtipos x medigdes
(aleatdrios); s € o vetor dos efeitos permanentes (aleatérios) e e é o vetor de erros ou
residuos (aleatorios); X € a matriz de incidéncia dos efeitos fixos; Z ¢ a matriz de
incidéncia dos efeitos genéticos individuais; W é a matriz de incidéncia dos efeitos de

parcela; Q é a matriz de incidéncia dos efeitos da interacdo gendtipos x medicOes; T € a
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matriz de incidéncia dos efeitos permanentes. O vetor m contempla todas as medicGes
em todas as repeticdes e ajusta, simultaneamente, para os efeitos de repeticdes, medigédo
e interacdo repeticGes x medigoes. Foi aplicado o “modelo 62” do programa SELEGEN
ao teste de progénie de polinizacao aberta, assumindo progénies de meios-irméaos.

A estimacéo dos efeitos fixos (melhor estimador linear nao tendencioso - BLUE)
e aleatdrios (melhor predicdo linear ndo viciada - BLUP) do modelo foi realizada via
resolucdo de sistema de equagdes de Henderson (1975). Os componentes de variancia
genotipica entre progénies (67), variancia aditiva (62), variancia ambiental entre
parcelas (62), variancia da interagéo genotipos x medigdes (67,,), variancia dos efeitos
permanentes (Gp.r,), Variancia residual temporaria (67) e variancia fenotipica
individual (6f2) foram estimados pelo método da maxima verossimilhanca restrita
(REML) via algoritmo EM (Esperanga — Maximizagéo), conforme descrito por Resende
(2002b). Os componentes de variancia tiveram suas significancias verificadas pelo teste
da razdo da verossimilhanca (LRT) conforme descrito por Resende (2007b).

Também foram estimados 0s seguintes parametros:

i.  Herdabilidade no sentido amplo em nivel individual (h2):

~2
2=
g 52'

f

ii.  Coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcela (fﬁarc)i

6¢

=7

f

A2
Cparc =

iii.  Coeficiente de determinagcdo dos efeitos da interacdo genotipo x medicgdes
(Com):

A2

(2 _Ugm_

gm — T2
0,
f

iv.  Coeficiente de determinacdo dos efeitos permanentes (Cﬁerm):
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~2
A2 _ Gperm .
Cperm - 62 4
f

v.  Correlacdo genotipica através das medicdes (7 g2,04):

~2
r'\.g2 _ O-g
med 2 2
Gg + O-gm

vi.  Repetibilidade individual (7):

vii.  Acuracia seletiva (Acm):

Acm = ﬁ;
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 Estudo do Sistema Reprodutivo

Os sete lécus de microssatélites utilizados para estimar os indices do sistema
reprodutivo indicam que as arvores mde ndo apresentam nenhum nivel de endogamia,
porque o indice de fixacdo materno (£,,) ndo foi diferente de zero. Resultado similar foi
encontrado em Malpighia emarginata (Lopes et al. 2002). A taxa de cruzamento
multilécus (£,,) e a taxa de cruzamento unilocus (), apresentaram 1,000 e 0,991
respectivamente (Tabela 3), indicando que as progénies foram originadas por
cruzamentos entre os individuos da populacdo e ela é uma espécie alégama.
Comportamentos similares foi identificado em Astrocaryum aculeatum (Ramos et al.
2011a). A diferenca entre as taxas de cruzamentos entre multilécus e unildcus (£, — &,

= 0,009) evidencia uma baixa presenca de acasalamento entre parentes das plantas

amostradas. A autofecundagéo (§ =1-1) foi zero (0,000).

A estimativa da taxa de correlacdo da autofecundacdo (7, = 0,112) entre as
progénies foi baixo. Indicando que existe baixa variacdo em £, entre as arvores mée.
Nesse sentido, o £,, entre as arvores maes foi em todas igual a 0,998, com excecéo da
familia 1 que apresentou 0,773 (Tabela 4), mostrando que algumas plantas foram
originadas por endogamia. Este resultado também sugere que a espécie pode ser auto-
incompativel (Seoane et al. 2005). A variacdo individual na taxa de cruzamento da

familia 1, pode ser atribuida a assincronia de floracéo.

A correlagdo da paternidade (,n)= 0,198) de P. multijuga foi moderada. O
nimero de doadores de pdlen (Ne(p)) apresentou o valor de 5,051 individuos que
contribuiram com o polen no evento de reproducdo de uma planta-mde (Tabela 3).
Valores altos de N,y também foram reportados em A. aculeatum com 5,7 doadores de
polen (Ramos et al. 2011a) e em Euterpe edulis entre 4.5 a 9 doadores (Seoane et al.
2005). Esses resultados também mostram que as familias sdo compostas principalmente
por meio-irmaos (80,2%). O que indica que estes cruzamentos correlacionados podem
ser causados pelo comportamento de polinizadores que visitam sistematicamente
arvores proximas (Guidice-Neto et al. 2005). Assim 0s cruzamentos ndo aleatorios

também foram evidenciados pela variacdo entre familias para o acasalamento entre
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parentes. Nas familias os cruzamentos ndo aleatérios também foram evidenciados pela
variacdo entre familias para acasalamento entre parentes (£,, — ,: entre 0,013 - 0,131),

taxas de correlagdo de paternidade (7, n): 0,030 - 0,452) e numero efetivo de doadores

de pélen (N,(y): 2,21 —33,33) (Tabela 4).

O coeficiente de coancestria dentro de progénies (@ = 0,150) foi maior que o
esperado em progénies de meios-irmdos (0,125). Assim, estimativas de variancia
genética aditiva e herdabilidade devem ser calculadas usando um coeficiente de
parentesco de 0,300 (2 ©) em vez de 0,25.

Tabela 3. Sistema de reproducdo em nivel de populacédo de Parkia multijuga.

Parametros Medias (99% IC)
indice de fixacdo materno: £, 0,000 (0-0)
Taxa de cruzamento multilécus: £,, 1,000 (1,0-1,0)
Taxa de cruzamento unilocus: £ 0,991 (0,992 - 0,987)
Acasalamento entre parentes: £,,, — £ 0,009 (0,008 - 0,013)
Taxa de correlacdo da autofecundacdo: 7 0,112 (0,112 -0,112)
Correlagdo da paternidade: () 0,198 (0,201 - 0,184)
Ntmero de doadores de pélen: Ne(,) 5,051 (5,0-5,4)
Frequéncia de irmaos de autofecundacéo: P, 0,000 (0-0)
Frequéncias de meios irmaos de autofecundacéo: P,,, 0,000 (0-0)
Frequéncia de meios irmaos: Py, 0,802 (0,799 - 0,816)
Frequéncia de irmdos completos: ﬁfs 0,198 (0,201 - 0,184)
Coeficiente de coancestria dentro de progénies:@ 0,150 (0,150 - 0,148)
Tamanho efetivo da variancia: N, 2,861 (2,888 — 2,855)
Numero de arvores matrizes para coleta de sementes: 52,000 (53-52)

O resultado do coeficiente de coancestria @ permitiu estimar o tamanho efetivo
da variancia (N,= 2,861), que apresentou ser menor ao esperado no sistema de
cruzamento aberto ou panmitico (Guidice - Neto et al. 2005). Considerando que em
amostras infinitas, o tamanho efetivo da variancia varia de 1 a 4, onde o valor 1 indica

progénies geradas de autofecundacdo, dois irmdos completos e 4 progénies de meios-
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irmdos (Guidice -Neto et al. 2005). O N, estimado, permite identificar que no minimo

devem ser coletadas sementes de 52 (/) arvores de P. multijuga para manter o tamanho

efetivo da populacdo de referéncia, constituida por 150 em amostras de progénies.

Assim, estas analises através dos resultados nos mostram a importancia de estimar o

tamanho das amostras para utilizar em programas de reproducdo, conservacao genetica

e coleta de sementes, abordando a recuperacdo ambiental, bem como para o

monitoramento da diversidade genética em popula¢cdes manipuladas (Guidice -Neto et

al. 2005).

Tabela 4. Sistema reprodutivo ao nivel de familias por méae doadora de sementes

=

Maes n t., (SD) t,, — & (SD) Py (SD) Ne)
Familial 14 0773 (0,123) 0,095 (0,091) 0452 (0,111) 2,21
Familia2 14 0998 (0,005 0,026 (0,003) 0,059 (0,039) 16,95
Familia3 14 0998 (0,005) 0,037 (0,006) 0,098 (0,060) 10,20
Familia4 14 0998 (0,005 0052 (0,012) 0,330 (0,157) 3,03
Familia5 14 0998 (0,005) 0021 (0,002) 0032 (0,017) 31.25
Familia6 14 0998 (0,005 0016 (0,002) 0,328 (0,149) 3,05
Familia7 14 0998 (0,005) 0048 (0,013) 0111 (0,093) 9,01
Familia8 14 0998 (0,005) 0073 (0,019) 0,166 (0,082) 6,02
Familia9 14 0998 (0,005) 0,037 (0,008) 0,030 (0,016) 33,33
Familia10 14 0998 (0,005 0081 (0,018) 0,169 (0,099) 5,92
Familiall 14 0998 (0,005) 0131 (0,035 0,149 (0,065) 671
Familia12 14 0998 (0,005 0013 (0,001) 0,105 (0,059) 9,52
Familia13 14 0998 (0,005 0052 (0,011) 0,156 (0,095) 6,41

n: tamanho da amostra; £,,,: taxa de cruzamento multildcus; £,,, — £,: acasalamento entre

A

parentes; f,m): correlacdo da paternidade; N,

—

e(p

y- nimero de doadores de polen; 0:

coeficiente de coancestria dentro de progénies; N,: tamanho efetivo da variancia; SD:

desvio padréo, obtidos a partir de 1000 reamostragens de bootstraps.
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5.2 Parametros Genéticos de Parkia Multijuga

As estimativas de pardmetros genéticos para os caracteres avaliados (Tabela 5),
sdo de magnitudes diferentes, considerando as respectivas escalas, podendo-se inferir
que o controle genético dos mesmos é diferente. Este fato € confirmado pelos valores
distantes de herdabilidade de média de progénies (h2mp), variando de 0,06 para TCR-
Dametro do coleto a 0,78 para TCR-Altura (Tabela 5). No entanto, herdabilidade
individual no sentido restrito (h2a) variaram de 0,01 (para TCR-Dametro do coleto) a
0,68 (TCR-Altura), evidenciando maior eficiéncia de selecdo com base no valor
genético de familias em detrimento do valor individual, como relatado em outros
estudos com espécies de Eucalyptus (Pupin et al., 2015).

As magnitudes das herdabilidades médias de progénies (h2mp) de valor mediano
evidenciam a existéncia de maior variabilidade entre as progénies de P. multijuga para
TCA e TCR para altura de planta com maior probabilidade de sucesso na sele¢do de
gendtipos e familias superiores comparado aos demais caracteres (Tabela 5). Os
coeficientes de variacdo experimental (CV, %) variaram de 8,29 (TCR — area da copa) a
26,82 (TCA — area da copa), porém, ainda estdo adequados para condi¢Ges de campo
como encontrado em espécies florestais (Moraes et al., 2015). Além disso, 0s
coeficientes de determinacdo dos efeitos de parcelas (c2parc) para todos os caracteres
foram baixos (de 0,0073 a 0,0629) , evidenciando baixa influéncia ambiental dentro das
parcelas e elevada precisao experimental (Sturion e Resende, 2011).

Tomando-se por base a herdabilidade da média de progénies (h2mp) e acurécia
de selecdo de gendtipos (r2aa) para inferir sobre melhores parametros visando a selecao,
pode-se considerar que estes parametros sdo os melhores, por serem medianos a altos
para as caracteristicas avaliadas, exceto para TCR - Diametro do coleto e TCR - area da
copa (Almeida Filho et al., 2014). As acuracias (Tabela 5) observadas sdo superiores a
72,8%, indicando boa precisdo experimental, o que possibilita a selecdo dos gendtipos

superiores com seguranca (Resende e Duarte, 2007) para os referidos caracteres.
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Tabela 5. Estimativa de pardmetros genéticos da taxa de crescimento absoluto (TCA) e
relativo (TCR) para altura de planta, didmetro do coleto e area de copa avaliados em
genotipos de P. multijuga.

Parametros Altura Diametro do coleto Area da copa
genéticos TCA TCR TCA TCR TCA TCR
A2 0.6528 0.6842 0.2660 0.0159 0.3613 0.0480
a +- 0.2897 +- 0.2965 +- 0.1849 +- 0.0453 +-0.2155 +-0.0785

ﬁ?lj 0.6713 0.6902 0.2839 0.0171 0.3640 0.0483
65,"5 0.0275 0.0087 0.0629 0.0654 0.0075 0.0073
ﬁ,znp 0.7671 0.7844 0.5305 0.0600 0.6375 0.1772
Taa 0.8759 0.8857 0.7284 0.2449 0.7984 0.4210
E,Zld 0.6050 0.6256 0.2292 0.0129 0.3004 0.0367
CVyi(%) 37.7044 26.4984 16.0252 2.8755 29.0353 3.1449
CVyp (%) 18.8522 13.2492 8.0126 1.4378 145177 1.5724
CV,(%) 25.4430 17.0143 18.4627 13.9408 26.8176 8.2989
Ccv,. 0.7410 0.7787 0.4340 0.1031 0.5413 0.1895

m 5.7268 0.0446 1.9809 0.0534 832.5132 0.1845
LRT 15.18** 17.93** 3.54™ 0.00™ 7.48** 0.28™

h% = herdabilidade individual no sentido restrito; Eﬁj = herdabilidade individual no sentido restrito
ajustada para os efeitos de parcela; ¢34, = coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcela; E?np =
herdabilidade da média de progénies; 7, = acurécia da selecéo de progénies; h2, = herdabilidade aditiva
dentro de parcela; CVg;(%) = coeficiente de variagdo genética individual; CV,,(%) = coeficiente de
variacdo genotipica entre progénies; CV,(%) = coeficiente de variacdo residual; CV, = coeficiente de
variacdo relativa; m = média geral e; LRT = teste da razdo de verossimilhanca (™, **, * nio significativo,
significativo a 1% e 5%, respectivamente, pelo teste de qui-quadrado a um grau de liberdade).).

Embora TCA e TCR sejam mais adequadas para representar altura de planta,
didmetro do coleto e area de copa em plantas em desenvolvimento, para obté-las é
necessario dispor da informacdo de avaliacbes durante um periodo de conducdo do
experimento. Em termos praticos, a execucdo dessas avaliagcdes torna-se oneroso o
trabalho devido a necessidade de maior mdo de obra e tempo para obtencdo das
informagdes. Por isso, é importante comparar os resultados das avaliagdes pontuais com
TCA e TCR e verificar quao eficientes estas podem ser como critério de definigdo de
um periodo de avaliacdo dos caracteres tendo como referéncia a avaliacdo de TCA e
TCR. Para tanto, procedeu-se uma anélise de correlacdo entre avaliacdo pontuais e suas
respectivas TCA e TCR (Tabela 6). Em geral, estas variaveis apresentaram maiores
valores de correlacdo para as avaliacdes de 28 e 34 meses considerando todas avaliacdes

e as taxas de crescimento absoluto e relativo. As avaliagdes realizadas aos 28 meses
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apresentaram maior correlacdo entre as taxas de crescimento com altura de planta, mas
pequena diferenga para 34 meses. As avaliagdes realizadas aos 34 meses apresentaram
maior correlacdo entre as taxas de crescimento com didmetro do coleto ou area da copa.
Este resultado, de certa forma, era esperado, pois TCA e TCR sao calculadas em funcgéo
de avaliacGes do tempo inicial e final do experimento. Portanto, a partir dos resultados
das correlacdes é possivel estabelecer que o periodo de 28 e 34 meses seria 0 mais
eficiente entre todos os demais periodos analisados para que seja realizada uma Unica
avaliacdo pontual para altura de planta, diametro do coleto e area de copa de P.
multijuga nas condi¢gdes de plantio da Amazonia Central. Tal fato pode ser ainda
confirmado na analise da Figura 7, em que as mais altas estimativas foram encontradas
entre 28 e 34 meses, em geral, para herdabilidade individual no sentido restrito (h2a),
herdabilidade da média de progénies (h2mp), acurécia da selecao de progénies (Acprog)

e coeficiente de variacao relativa.

Tabela 6. Coeficientes de correlacdo entre avaliacdes e taxa de crescimento absoluto
(TCA) e relativo (TCR) para altura de planta, didmetro do coleto e area de copa
avaliados em gendtipos de P. multijuga.

Avaliacdes Altura Diametro do coleto Area da copa
TCA TCR TCA TCR TCA TCR
10 meses 0.2913 -0.1122 0.3050 -0.3571 0.5219 -0.2462
16 meses 0.7499**  0.4414 0.6669**  0.3774 0.7069**  0.0941
22 meses 0.8197**  0.6536* 0.7919**  0.5537* 0.7848**  0.3626
28 meses 0.8922**  0.6712** 0.9080**  0.5590* 0.8898**  0.4015
34 meses 0.8783**  0.6555* 0.9536**  0.7329** 0.9067**  0.4921

** * Significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t, respectivamente.
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Figura 7. Estimativas de herdabilidade individual no sentido restrito (h2a),
herdabilidade da média de progénies (h2mp), acurécia da selecdo de progénies (Acprog)
e coeficiente de variacdo relativa em um teste de progénies de P. multijuga para
diferentes idades de plantas.

Ressalta-se que TCA e TCR foram calculadas em funcdo das avaliacGes pontuais
de crescimento a partir da avaliacdo inicial (10 meses) até a ultima avaliagdo que foi
realizada (34 meses) e as plantas ainda estavam em crescimento vegetativo na Gltima
avaliacdo, sendo esses caracteres cumulativos, a partir da analise da Figura 8, pode-se
constatar que os pontos médios que ligam as retas e curvas entre as avaliacfes de 28 e
34 meses sdo os maiores valores médios de altura de planta, didmetro do coleto e area
de copa avaliados em P. multijuga e as retas e curvas que 0S representam s&o
ascendentes.
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Figura 8. Valores médios de altura de planta (cm), diametro do coleto (mm) e area de

copa de em um teste de progénies de P. multijuga para diferentes idades de plantas.

Os 20 melhores individuos foram selecionados para taxa de crescimento

absoluto em altura de planta (Tabela 7). E importante notar que as familias mais

promissoras pela ordem do maior nimero de individuos selecionados foram 7 , 6, 1, 3,
10, 11, 12 e 14 (Tabela 7). O maior nimero de gendtipos (6), entre aqueles que mais se

destacaram, foram encontrados no bloco 6. Em nivel de individuo pode-se perceber que

os ganhos preditos foram menores que os obtidos para média das progénies (Tabela 7).

Por conseguinte, houve um incremento grande (3,2), passou de uma média geral de 5,7

para a taxa de crescimento absoluto em altura de planta, com uma nova média de 9,2.
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Tabela 7. Selecdo via BLUP individual dos 20 genotipos superiores para taxa de

crescimento absoluto em altura de planta avaliados em gendtipos de P. multijuga.

Ordem Bloco Familia  Arvore f a u+a Ganho Nova Média Ne
1 6 6 2 17.8261 6.4288 12.1556 6.4288 13.1556 1.0
2 6 12 3 16.1739 5.1104 10.8372 5.7696 11.4964 2.0
3 4 6 1 11.2174 4.0888 9.8156 5.2094 10.9361 25
4 6 11 3 14.0000 3.8239 9.5507 4.8630 10.5898 35
5 6 1 2 14.1739 3.7843 9.5110 4.6473 10.3740 45
6 2 7 3 10.5652 3.5635 9.2903 4.4666 10.1934 55
7 2 7 2 10.5217 3.5372 9.2640 4.3339 10.0606 6.1
8 2 10 2 11.2609 3.5050 9.2318 4.2303 9.9570 7.1
9 6 1 13.6522 3.4686 9.1954 4.1456 9.8724 1.7
10 1 2 9.2174 3.1607 8.8875 4.0471 9.7739 7.9
11 1 3 9.1739 3.1344 8.8612 3.9642 9.6909 7.9
12 3 1 9.9565 3.1219 8.8487 3.8940 9.6207 7.7
13 4 14 3 10.5652 3.0892 8.8159 3.8321 9.5588 8.7
14 1 11 2 9.6087 2.9526 8.6794 3.7693 9.4960 9.3
15 1 3 0.7826 29219 8.6486 3.7128 9.4395 10.2
16 5 1 3 9.6087 29157 8.6424 3.6629 9.3897 10.7
17 3 12 3 10.3043 2.8677 8.5944 3.6162 9.3429 114
18 2 10 3 10.1304 2.8211 8.5478 3.5720 9.2988 12.0
19 3 10 1 10.3478 2.7692 8.4960 3.5297 9.2565 12.5
20 6 6 1 11.1739 2.4041 8.1309 3.4735 9.2002 12.9

f: valor fenotipico individual ou medicdo de campo; a: efeito genético aditivo predito; u + a: valor

genético aditivo predito; Ne: tamanho efetivo populacional.

Os 20 melhores individuos foram selecionados para taxa de crescimento

absoluto em didmetro do coleto (Tabela 8). E importante notar que as familias mais

promissoras pela ordem do maior nimero de individuos selecionados foram 7,6, 11 e 1

(Tabela 8). Ressalta-se que 12 individuos foram selecionados da familia 7. O maior

namero genotipos (4), entre aqueles que mais se destacaram, foram encontrados nos

blocos 1, 2 e 5. Em nivel de individuo pode-se perceber que os ganhos preditos foram

bem menores que os obtidos para média das progénies (Tabela 8). Por conseguinte,

houve um incremento de 0,34, passou de uma média geral de 1,98 para a taxa de

crescimento absoluto em diametro do coleto, com uma nova média de 2,32.
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Tabela 8. Selecdo via BLUP individual dos 20 genotipos superiores para taxa de
crescimento absoluto em diametro do coleto avaliados em genotipos de P. multijuga.

Ordem Bloco Familia Arvore f a u+a Ganho  Nova Média Ne
1 1 7 2 3.3557 0.4973 2.4783 0.4973 2.4783 1.0
2 4 11 2 3.5589 0.4572 2.4382 0.4773 2.4582 2.0
3 2 7 2 3.2270 0.4348 2.4157 0.4631 2.4440 2.5
4 5 11 1 3.2443 0.3995 2.3805 0.4472 2.4282 3.2
5 3 7 1 2.9517 0.3919 2.3728 0.4362 2.4171 35
6 1 7 3 2.7839 0.3663 2.3472 0.4245 2.4054 3.6
7 4 6 1 2.8583 0.3545 2.3354 0.4145 2.3954 4.4
8 5 6 2 2.6915 0.3530 2.3340 0.4068 2.3878 52
9 2 7 3 2.8609 0.3509 2.3318 0.4006 2.3815 5.1

10 5 7 1 2.4302 0.3409 2.3219 0.3946 2.3756 5.0
11 5 7 3 2.3459 0.3216 2.3025 0.3880 2.3689 4.9
12 6 7 1 2.9087 0.2982 2.2792 0.3805 2.3615 4.8
13 1 11 2 2.9698 0.2940 2.2749 0.3739 2.3548 5.4
14 2 7 1 2.6070 0.2927 2.2736 0.3681 2.3490 52
15 4 7 2 22174 0.2894 2.2703 0.3628 2.3438 5.1
16 1 7 1 24161 0.2820 2.2630 0.3578 2.3387 5.0
17 6 6 1 3.1057 0.2779 2.2588 0.3531 2.3340 55
18 3 7 2 2.4543 0.2779 2.2588 0.3489 2.3298 53
19 6 6 2 3.0628 0.2681 2.2490 0.3447 2.3256 5.8
20 2 9 3 3.0465 0.2679 2.2488 0.3408 2.3217 6.3

f: valor fenotipico individual ou medicdo de campo; a: efeito genético aditivo predito; u + a: valor

genético aditivo predito; Ne: tamanho efetivo populacional.

Os 20 melhores individuos foram selecionados para taxa de crescimento

absoluto em area de copa (Tabela 9). E importante notar que as familias mais

promissoras pela ordem do maior nimero de individuos selecionados foram 7, 11, 1, 2,

6, 4 e 12 (Tabela 9). Ressalta-se que 6 individuos foram selecionados da familia 7 e 5 da

familia 11. O maior nimero gendtipos (5), entre aqueles que mais se destacaram, foram

encontrados no blocos 2. Em nivel de individuo pode-se perceber que os ganhos

preditos foram bem menores que os obtidos para média das progénies (Tabela 7). Por

conseguinte, em geral, houve incremento, na taxa de crescimento absoluto em area de

copa na nova media.
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Tabela 9. Selecdo via BLUP individual dos 20 genotipos superiores para taxa de
crescimento absoluto em &rea de copa avaliados em gendtipos de P. multijuga.

Ordem Bloco Familia  Arvore F A u+a Ganho Nova Média Ne
1 3 7 1 2654.3297 635.0539 1467.5671 635.0539 1467.5671 1.0
2 2 7 2 2481.9414 621.6211 1454.1343 628.3375 1460.8507 1.6
3 5 11 1 2289.1910 603.0143 14355275 619.8964 1452.4096 2.5
4 4 6 1 2566.6532 573.7599 1406.2731 608.3623 1440.8755 3.5
5 1 11 2 1643.7282 381.6589 1214.1721 563.0216 1395.5348 4.1
6 6 11 3 1871.8066 375.7796 1208.2928 531.8146 1364.3278 4.4
7 6 3 2043.2389 348.2255 1180.7387 505.5876 1338.1008 5.3
8 4 2 1953.4145 306.0794 1138.5926 480.6491 1313.1623 6.3
9 5 3 1192.8876 278.3253 1110.8385 458.1686 1290.6819 6.6
10 1 11 3 1291.0790 275.7391 1108.2523 439.9257 1272.4389 6.7
11 3 11 2 1417.8255 262.5730 1095.0862 423.8027 1256.3159 6.6
12 5 1 3 1355.5237 245.6645 1078.1777 408.9579 1241.4711 7.3
13 2 1 2 1481.8250 244.2545 1076.7678 396.2884 1228.8016 7.8
14 2 6 1 1396.7128 223.4961 1056.0093 383.9461 1216.4593 8.5
15 2 7 3 1151.1571 221.9139 1054.4271 373.1439 1205.6571 8.8
16 6 7 1 1320.5773 214.3446 1046.8578 363.2190 1195.7322 8.9
17 5 7 1 923.9943 197.5619 1030.0751 353.4744 1185.9876 8.9
18 3 12 1 1564.9091 187.7948 1020.3081 344.2700 1176.7832 9.6
19 2 4 2 1539.9058 187.3424 1019.8556 336.0107 1168.5239 10.4
20 5 2 1 1421.4068 186.2722 1018.7854 328.5237 1161.0370 11.1

f: valor fenotipico individual ou medicdo de campo; a: efeito genético aditivo predito; u + a: valor
genético aditivo predito; Ne: tamanho efetivo populacional.

Verifica-se pela anélise de deviance que os efeitos de progénies, da interacdo

progénies x medi¢des e de ambiente permanente foram significativos (Tabela 10). A

variancia dos efeitos permanentes foi a que mais contribuiu para a variacdo fenotipica.

Tabela 10. Andlise de deviance (ANADEV) e teste da razdo de verossimilhanga (LTR)
referente a analise conjunta das medicdes em P. multijuga.

Efeito Altura Diametro do coleto Area de copa
Deviance®* LTR(x’) Deviance LTR(x®)  Deviance LTR (x°)
Progénies 9750.60  13.87**  6857.81 3.13™ 21632.94 4.55*
Parcela 9739.31 2.58™ 6860.46 5.78* 21629.92 1.53™
Progénies x medicédo 9790.87 54.14** 6859.06 4.38* 21638.50 10.11*
Ambiente permanente 089534  158.61** 7059.31 204.63** 21730.48 102.09**
Modelo completo 9736.73 - 6854.68 - 21628.39 -

*Deviance do modelo ajustado sem o referido efeito; Qui-quadrado (x°) tabelado de 6,63 e 3,84 para 0s

niveis de significancia 1% e 5%, respectivamente.

45



De acordo com a predicéo feita pelo Blup para 10 avali¢des, houve um aumento
significativo da determinacdo genética de 0,4396 para 0,8248, de 0,4819 para 0,8481 e
de 0,3313 para 0,7483 até a sexta avaliacdo para altura de plantas, didmetro do coleto e
area de copa, respectivamente. Esses valores proporcionaram maiores incrementos na
acuracia e eficiéncia (Tabela 11). A partir da sexta avaliacdo os incrementos foram

pequenos (Figura 9).

Tabela 11. Eficiéncia das medidas repetidas preditas pelo BLUP para altura de plantas,
didametro do coleto e area de copa avaliados diferentes idades de P. multijuga.

Altura de plantas Diadmetro do coleto Area de copa

~

ﬁf, r Acm  Ef

~

Tlf, r Acm Ef

A~

’Alf, r Acm  Ef

0.1188 0.4396 0.3446 1.00
0.1650 0.6107 0.4062 1.18
0.1896 0.7018 0.4354 1.26
0.2049 0.7583 0.4526 1.31
0.2153 0.7968 0.4640 1.35
0.2228 0.8248 0.4721 1.37
0.2286 0.8459 0.4781 1.39

0.0438 0.4819 0.2093 1.00
0.0591 0.6504 0.2432 1.16
0.0669 0.7362 0.2587 1.24
0.0717 0.7882 0.2677 1.28
0.0748 0.8230 0.2736 1.31
0.0771 0.8481 0.2777 1.33
0.0788 0.8669 0.2808 1.34
0.2330 0.8626 0.4827 1.40 0.0802 0.8815 0.2831 1.35 0.1041 0.7985 0.3226 1.55
0.2367 0.8759 0.4865 1.41 0.0812 0.8933 0.2850 1.36 0.1064 0.8168 0.3262 1.57
10 0.2396 0.8869 0.4895 1.42 10 0.0821 0.9029 0.2865 1.37 10 0.1084 0.8320 0.3293 1.58

0.0432 0.3313 0.2078 1.00
0.0649 0.4977 0.2547 1.23
0.0779 0.5978 0.2791 1.34
0.0866 0.6646 0.2943 1.42
0.0928 0.7124 0.3047 1.47
0.0975 0.7483 0.3123 1.50
0.1011 0.7762 0.3180 1.53
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a situacdo em que apenas uma avaliacdo é realizada (Ef).
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Figura 9. Estimativas do coeficiente de repetibilidade e acuracia seletiva para diferentes
medicdes de altura de plantas, didmetro do coleto e area de copa avaliados em P.
multijuga.
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O método da média harmdnica da performance relativa dos valores genotipicos
(MHPRVG), que se baseia em valores genotipicos preditos, via modelos mistos, agrupa,
em uma Unica estatistica, a estabilidade, facilitando, de modo singular, a selecdo de
gendtipos superiores. Considerando a andlise houve coincidéncia de progénies, no
ordenamento entre as selecionadas, apenas a progénie 8 apresenta coincidéncia para 0s
caracteres altura de planta, didmetro do coleto e area de copa com base no
ranqueamento. Isso indica que essa progénie apresenta estabilidade, no entanto a
progénie no ranqueamento é o pior genoétipo analisado (Tabela 12). A manutencdo do
ordenamento dos genotipos para essas metodologias também ocorreu em trabalhos com
cajueiro (Maia et al. 2009), café (Rodrigues et al. 2014) e algoddo (Carvalho et al.
2016).

Tabela 12. Ranking das melhores progénies de P. multijuga com base na média
harménica dos valores genotipicos (MHVG) obtidos a partir da anélise de altura de
planta, didmetro do coleto e area de copa.

Ordem Altura de planta Diametro do coleto Area de copa

1 6 9 7
2 7 7 11
3 10 6 6
4 9 11 9
5 12 3 1
6 3 1 14
7 2 14 5
8 5 10 3
9 1 12 4
10 4 4 13
11 11 13 12
12 14 5 10
13 13 2 2
14 8 8 8

47



6. CONCLUSOES

As estimativas dos parametros e o sistema de cruzamento indicam que P.

multijuga é uma espécie aldégama e representada principalmente por meios-irméaos.

Os valores elevados de acuracia indicam boa precisdo experimental e mostram
que a selecdo dos genoOtipos superiores pode ser realizada com seguranga para 0S
caracteres taxa de crescimento absoluto e relativo para altura de planta, diametro do

coleto e area de copa avaliados em gendtipos de P. multijuga.

O periodo de 28 e 34 meses é 0 mais adequado para a realizacdo de uma Unica
avaliacdo pontual para altura de planta, diametro do coleto e area de copa de P.
multijuga nas condicbes de plantio da Amazodnia Central por estas avaliacbes

apresentarem maior correlagdo com a respectiva taxa de crescimento absoluto e relativo.

S80 necessarias pelo menos seis avaliagbes para avaliar altura de planta,
didmetro do coleto e area de copa P. multijuga nas condi¢des de plantio da Amaz6nia
Central.
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