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RESUMO

SANTOS, Suellen Sales de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de
2021. Uso da covariavel numero de vizinhos na analise genética de teste clonal
e de progénies de Eucalyptus dunnii. Orientador: Leonardo Lopes Bhering.
Coorientador: Andrei Caique Pires Nunes

As anadlises biométricas empregadas nos programas de melhoramento genético de
espécies de Eucalyptus tém possibilitado a tomada de decisées de forma acurada
pelos pesquisadores. O objetivo deste trabalho foi testar o uso da covariavel nimero
de vizinhos na corregéo dos efeitos de competicdo entre plantas em analises de testes
clonais e de testes de progénies de Eucalyptus dunnii. A covariavel foi testada em um
teste de progénies de 97 familias com idade de 3 anos, instalado em dois locais,
seguindo espagamentos de 3,85 x 1,95 m e 3,00 x 2,50 m e um teste clonal em trés
locais com 75 clones e idade de 3,5 anos, ambos conduzidos na empresa CMPC
Celulose Riograndense em delineamento de blocos casualizados, 20 repeticoes e
uma planta por parcela. No teste de progénies a covariavel provocou mudancas na
significancia dos efeitos de gendtipo e interagcdo GxA, impactando na existéncia de
variabilidade além de demonstrar que grande parte da variagdo de DAP é devida a
competicdo intergenotipica, sendo mais influenciada pelos vizinhos mais proximos a
planta focal. Além disso, mudancas no ordenamento dos individuos também foram
observadas e aumento da acuracia seletiva em 4%. Nos testes clonais, o uso da
covariavel impactou na mudancga do ranking, evidenciando que muitos materiais que
foram selecionados na verdade ndo sao superiores, mas foram beneficiados por néo
considerar a competicdo. Baixas correlacdes de spearman de 0,21 e 0,33 foram
encontradas comparando os rankings de 8 e 2 vizinhos com 0 ranking sem a
covariavel para a caracteristica IMA. O ordenamento dos clones selecionados para
esta caracteristica utilizando 2 vizinhos diferiu cerca de 35% dos clones selecionados
sem o uso da covaridvel. Para densidade basica foram encontrados valores
baixissimos de correlacdo de spearman de 0,08 e 0,03. Assim, as covariaveis
funcionam como uma forma de penalizar os individuos que se tornaram superiores
pelo fato de terem menos vizinhos vivos e ndo devido a seu potencial genético. As

covariaveis tiveram impacto nas estimativas dos parametros genéticos e componentes



de variancia, diminuindo a variancia residual e da interacdo GxA e aumentando a
herdabilidade e a acuracia de selecdo. Portanto o uso das covaridveis é de suma

importancia na selecao em testes clonais e de progénies pois tornam as analises mais
acuradas.

Palavras-chave: Melhoramento Florestal. Modelos Mistos. Eucalipto. Clonagem



ABSTRACT

SANTOS, Suellen Sales de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, July,
2021. Use of the number of neighbors covariate in the genetic analysis of clonal
testing and progenies of Eucalyptus dunnii. Adviser: Leonardo Lopes Bhering. Co-
adviser: Andrei Caique Pires Nunes.

Biometric analyzes employed in breeding programs for Eucalyptus species have
enabled researchers to make accurate decisions. The objective of this work was to test
the use of the covariable number of neighbors in the correction of competition effects
between plants in clonal and progeny tests analyzes of Eucalyptus dunnii. The
covariate was tested in a progeny test of 97 families aged 3 years, installed in two
locations, following spacings of 3.85 x 1.95 m and 3.00 x 2.50 m and a clonal test in
three locations with 75 clones and 3.5 years old, both conducted at the company
CMPC Celulose Riograndense in a randomized block design, 20 replications and one
plant per plot. In the progeny test, the covariate caused changes in the significance of
the effects of genotype and GxA interaction, impacting the existence of variability in
addition to demonstrating that a large part of the DAP variation is due to intergenotypic
competition, being more fluent by the closest neighbors to the plant focal. Furthermore,
changes in the ordering of individuals were also observed and an increase in selective
accuracy by 4%. In clonal tests, the use of the covariate impacted the ranking change,
showing that many materials that were selected are actually not superior, but benefited
from not considering the competition. Low spearman correlations of 0.21 and 0.33 were
found comparing the rankings of 8 and 2 neighbors with the ranking without the
covariate for the IMA characteristic. The ordering of clones selected for this trait using
2 neighbors differed about 35% from the clones selected without the use of the
covariate. For basic density, very low spearman correlation values of 0.08 and 0.03
were found. Thus, covariates work as a way to penalize individuals who have become
superior because they have fewer living neighbors and not because of their genetic
potential. The covariates had an impact on the estimates of genetic parameters and
variance components, decreasing the residual variance and GxA interaction and

increasing heritability and selection accuracy. Therefore, the use of covariates is of



paramount importance in selection in clonal and progeny tests as they make the

analyzes more accurate.

Keywords: Forest Improvement. Mixed Models. Eucalyptus. Cloning
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1 INTRODUCAO GERAL

1.1 Melhoramento florestal

O sucesso de um programa de melhoramento de plantas depende de uma série de
fatores multidisciplinares e requer um adequado planejamento e condugdo criteriosa de suas
vdrias etapas. Na fase de avaliacdo a campo dos genétipos sob selecdo é fundamental adotar
um delineamento experimental que permita a identificacdo dos individuos superiores e que
viabilize uma precis@o compativel com o objetivo almejado no programa (LEONARDECZ
NETO et al., 2003). Os dados produzidos na experimentagdo, além de orientar as atividades de
selecdo, sdo frequentemente utilizados para estimar pardmetros genéticos Uteis para nortear a
tomada de decisdo no melhoramento. Tanto em espécies anuais como perenes, um dos fatores
que pode dificultar o trabalho do melhorista é a competi¢cdo entre plantas de um mesmo clone
ou progénie, ou de clones e progénies diferentes.

Os experimentos florestais comumente utilizam um ndmero reduzido de plantas por
parcela ou parcelas de planta unica, com o objetivo de aumentar a eficiéncia estatistica do
delineamento. Dessa forma, € possivel diminuir a unidade experimental e, por consequéncia, a
variancia dentro dos blocos, tornando-se mais vantajoso aumentar o nimero de repeticdes para
aumentar a acurécia seletiva. No entanto, parcelas pequenas contribuem para o aumento das
interacOes entre individuos vizinhos de genétipos diferentes, devido a competicao. Assim, o
desempenho de uma progénie ou clone pode ser super ou subestimada devido a maior ou menor
agressividade competitiva de seu vizinho além das perdas da parcela por causas aleatdrias
(PAVAN et al., 2012).

A competi¢do florestal consiste em uma relacio direta entre o aumento da demanda
pelos recursos necessarios para o crescimento das plantas e a diminui¢@o de sua disponibilidade
(WEBER et al., 2018). Agua, luz e nutrientes sdo alguns dos recursos naturais pelos quais as
plantas competem entre si (VATRAZ et al., 2016), podendo afetar o crescimento e aumentar a
mortalidade em povoamentos (OLIVEIRA et al., 2021). Espera-se que as plantas vizinhas 4
uma planta ausente ou mesmo a uma planta dominada tenham mais espaco para crescer. Este
espaco pode ser o volume de solo a ser explorado ou a parte aérea da planta com mais superficie
para o cultivo da copa. Logo, as plantas dominadas terdo crescimento inferior em comparacao
com outras e, portanto, devem competir em menor grau em relacdo as plantas vizinhas. Uma

vez estabelecida a superioridade de um individuo, mesmo que pequena, haverd distor¢cdo da
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performance dos competidores, ndo permitindo que o gendtipo suprimido expresse sua real
condic¢do genotipica.

No manejo florestal t€m sido amplamente empregada o efeito da competi¢do no
crescimento das drvores utilizando indices de competicio na modelagem do crescimento e
producdo de 4rvores individuais (PELTONIEMI, 2011), para estimar mortalidade (ZHAO et
al., 2006), crescimento diamétrico (ROITMAN, 2011; CUNHA, 2013; VANCLAY et al., 2013;
ORELLANA, 2014) e 4rea basal (BOLLANDSAS; NAESSET, 2009; CONTRERAS;
AFFLECK; CHUNG, 2011; PEDERSEN et al., 2013). Porém, no melhoramento florestal os
modelos para a estimacdo dos valores genéticos consideram que o desenvolvimento da 4rvore
¢ devido exclusivamente ao seu potencial genético individual e ao efeito ambiental, ambos
estimados por métodos que, na maioria das vezes, desconsideram os efeitos da competi¢do e
mortalidade. Por esta razdo, torna-se evidente estabelecer rotinas de andlises que incluam a

competicdo de forma menos complexa para tornar a andlises mais acuradas.

1.2  Teste de progénies

O sucesso do melhoramento genético de Eucalyptus estd associado a capacidade de
acerto na escolha dos melhores genitores para continuidade dos ciclos subsequentes de selecao,
recombinacdo e geracdo de populagdes melhoradas (CRUZ; CARNEIRO, 2003). Para a
identificacdo dos individuos de interesse, € necessdria a avaliagdo genética dos candidatos a
selecdo, com base nos valores genéticos aditivos dos individuos, os quais serdo utilizados na

recombinacdo e depois clonados (RESENDE, 2002a).

Allard (1971) define o teste de progénies como avaliacdo do genétipo dos progenitores
com base no fendtipo de seus descendentes. Eles compdem a fase inicial dos programas de
melhoramento florestal como uma das estratégias mais tteis para o melhorista, podendo ser
instalados a partir de sementes de polinizacdes livres (meio - irmaos) ou poliniza¢do controlada
(irmaos completos). Com base nesses testes pode-se determinar o valor reprodutivo dos
individuos selecionados, estimar parametros genéticos, para a selecdo de novos individuos
superiores e produzir sementes em pomar de sementes por mudas (KAGEYAMA e
VENCOVSKY, 1983; CRUZ, 2005).

E comum nos testes de progénies grande desbalanceamento de dados, em virtude da
alta taxa de mortalidade. Dessa maneira, tem-se utilizado modelos mistos com procedimentos

de Predi¢ao Linear ndo Viesada dos efeitos genotipicos e da Médxima Verossimilhanca Restrita
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(REML/BLUP) para estimar pardmetros genéticos e predizer componentes de médias, com o
objetivo de selecionar os individuos com base nos seus valores genéticos, € obter maior
eficiéncia seletiva (RESENDE, 2002). De acordo com Pires et al. (2017), o uso do teste de
progénies aliado ao procedimento REML/BLUP, possibilita a selecdo em diferente estigios e
otimiza o processo com a selecdo de familias e individuos por seus valores genéticos aditivos,
propiciando identificar individuos com mérito genético.Apds a etapa dos testes de progénies,
os individuos poderdo ser selecionados para a clonagem ou cruzados e depois comparados nos

testes clonais.

1.3 Testes clonais

Os testes clonais constituem a fase subsequente ao teste de progénies do ciclo de
melhoramento florestal. Nessa etapa, os materiais provenientes dos testes de progénies sdo
avaliados para a obtencao dos gendtipos comerciais.

De modo geral, o teste clonal busca a confirma¢ao ou comparagdo de clones de drvores
selecionadas em condi¢des de campo, instalados segundo um delineamento experimental, em
locais representativos para indicacdo do desempenho do futuro plantio, com os clones
selecionados (FLAMPTON; FOSTER, 1993). A finalidade principal € confrontar os tipos de
propégulos, avaliar o desempenho clonal, conhecer as interagdes “clones x ambientes”, avaliar
os parametros genéticos, avaliar o efeito “C” (efeito-clonagem) e evidenciar o “desempenho”
da futura floresta clonal a ser formada (XAVIER et al., 2009). No entanto, o teste clonal, ndo
garante o comportamento esperado dos materiais selecionados, passando por discrepancia
devido aos problemas associados com a propagacdo vegetativa e ao grau de variacdo ambiental,
no local onde o teste é realizado (FLAMPTON; FOSTER, 1993).

Os testes clonais devem ser instalados com maior nimero possivel de ambientes, na
existéncia de material disponivel. Normalmente quando hd um grande ndmero de materiais, sao
realizados em dois estdgios: (I) estdgio inicial, visando eliminacdo dos clones com menor
potencial produtivo, (II) estdgio final ou de recomendacdo de genétipos para plantios
comerciais. O primeiro estdgio deve ser instalado em parcelas lineares € em um menor nimero
de locais. Por outro lado, o estdgio final exige maior rigor experimental, muitas vezes sendo
necessdria a utilizacdo de parcelas quadradas, com bordadura e com maior nimero de plantas,

visando minimizar os efeitos de competi¢cdo intraclonal. Em ambos os estdgios, os
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delineamentos a serem utilizados devem ser o de blocos casualizados (quando o nimero de

materiais for pequeno) ou létice (quando o ntimero de materiais for elevado).

1.4  Competicao intergenotipica e intragenétipica

A competi¢do € um fendmeno que ocorre durante o crescimento e desenvolvimento de
arvores florestais, normalmente apés o fechamento da copa (DONG et. al, 2020). Ela pode ser
definida como a interacdo bioldgica que ocorre entre dois ou mais individuos quando os
recursos sao limitados (McNAUGHTON; WOLF, 1973).

Durante a fase de crescimento, a competi¢ao por recursos ndo ocorre entre todas as
plantas na populacdo, mas sim entre o individuo em questdo e as plantas que estdo em seu
entorno (FLORENTINE; FOX, 2003). Quando os recursos suprem as necessidades de ambas
plantas possiveis competidoras, elas ndo irdo competir por recursos, entretanto, quando os
recursos necessarios para seu crescimento decrescem abaixo de sua demanda, afetando seu
crescimento, a competi¢ao entre plantas tem inicio (WEBER et al., 2018).

Existem duas formas de competicdo entre as drvores, a competicio denominada
intragenotipica ou autocompeticdo, ¢ observada entre individuos de mesma espécie onde os
individuos possuem a mesma constitui¢do genética; e a competicao intergenotipica, também
denominada de alocompeticdo, na qual as plantas sdo geneticamente diferentes (FUTUYMA,
1992).

A competi¢do pode ser classificada quanto ao modo que as plantas competidoras
interagem. A competicdo por exploracdo ocorre quando um individuo utiliza um determinado
recurso, tornando-o indisponivel para os demais, e os que competem podem realmente nunca
se encontrarem. J4 na competi¢do por interferéncia, dois individuos interagem e um sai
prejudicado pelo outro (FUTUYAMA, 1992).

E comum em espécies de rdpido crescimento, como o eucalipto, ser sensivel 2
competicdo, e seus efeitos sdo varidveis de acordo com o estddio de desenvolvimento das
plantas e sua constitui¢do genética (CASTRO; GARCIA, 1996; KUVA et al., 2003). Martins
etal. (2014), trabalhando com Eucalyptus spp., concluiram que os clones diferem na capacidade
de exercer e sofrer competicdo, fato esse esperado visto que a competi¢dao influencia no
desempenho dos genétipos de maneira diferenciada entre eles (PAVAN et al., 2012),

interferindo diretamente na produtividade final.
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Quando as relacdes entre plantas s@o consideradas nas andlises, assume-se que o
crescimento dos individuos estd correlacionado com seus vizinhos, devido ao microambiente
comum ou pelo gradiente de recursos criado pelo desenvolvimento destes (LEONARDECZ
NETO et al., 2003). Assim, uma arvore pode ter seu desempenho estimulado ou suprimido
devido a um maior ou menor grau de competi¢do com seu vizinho, o que pode diretamente
influenciar na selecdo genética. Apesar da importancia da competicdo no melhoramento do
eucalipto, ainda sdo escassas as informagdes sobre o seu efeito e a viabilidade do emprego em
plantios para fins de selecdo. Por isso, torna-se imprescindivel estudos que abordem a

competicdo na escolha de materiais superiores.



18

2 — REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

ALVES, R. S. et al. Multiple-trait BLUP: a suitable strategy for genetic selection of Eucalyptus.
Tree Genetics & Genomes, v. 14, n. 5, p. 77, 2018.

ALLARD, R. W. (Ed). Principios do melhoramento genético das plantas. Sao Paulo: Edgard
Bliicher, 1971. 381 p. resperspective of biometric advances. Forest Science, v. 46, n. 9, p.
1585-1593, 2016.

APIOLAZA, L. A. Densidade bésica de pinheiro radiata na Nova Zelandia: fatores genéticos e
ambientais. Genética e genomas de arvores, v. 8, n. 1, pag. 87-96, 2012.

ASSIS, T.F. Estimativas de herdabilidade e correlacoes em progénies jovens de Ecalyptus
grandis W. Hill ex Maiden. 1980. 38 f. Dissertacio (Mestrado)- Universidade Federal de
Vicosa, Vicosa, MG, 1980.

ALIL, A. NAEEM, M. DAR, T. A.; IDERRS, M. KHAN, M. M. A.; UDDIN, M.; DANTU, P.
K.; SINGH, T, B. Nutrient uptake, removal, and cycling in Eucalyptus species. In: NAEEM,
M.; ANSARI, A. A.; GILL, S. S. Essential Plant Nutrients. Springer, Cham., 2017. pp. 37-45.

ASSIS, T.F., BAUER, J. F.; TAFAREL, G. Sintetizac¢ao de hibridos de Eucalyptus

por cruzamentos controlados. Ciéncia Florestal, v. 3, p.161-170, 1993.

ASSIS, T. F.; MAFIA, R. G. Hibridacido e clonagem. In: Borém, A. (ed.)Biotecnologia
Florestal. Vicosa [s.n.], p. 93-121, 2007.

CAPPA, E. P. et al. A novel individual-tree mixed model to account for competition and
environmental heterogeneity: a Bayesian approach. Tree Genetics and Genomes, v. 11, n. 6,
p. 15, 2015.

CAPPA, E. P.; CANTET, R. J. C. Direct and Competition Additive Effects in Tree Breeding:
Bayesian Estimation From an Individual Tree Mixed Model. Silvae Genetica, v. 57, n. 1-6, p.
45-56, 1 dez. 2008.

CASTRO, C.R. T.; GARCIA, R. Competi¢do entre plantas com €nfase no recurso luz. Ciéncia
Rural, Santa Maria, v. 26, n. 1, p. 167-174, jan./fev. 1996.

CASTRO, C. A. O.; RESENDE, R. T.; BHERING, L. P.; CRUZ, C. D. Breve

histérico do melhoramento genético do eucalipto no Brasil sob a Ootica dosavangos
biométricos. Ciéncia Rural, Santa Maria, v.46, n.9, p.1585-1593, 2016.

CUNHA, T. A. Competi¢do assimétrica e o incremento diamétrico de arvores individuais de
Cedrella odorata L. na Amazodnia ocidental. Acta Amazonica, Manaus, v. 43, n. 1, p. 9-18, jan.
2013.

COSTA E SILVA, J.; KERR, R. J. Accounting for competition in genetic analysis, with
particular emphasis on forest genetic trials. Tree Genetics and Genomes, v. 9, n. 1, p. 1-17,
2013.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento
genético. Vigcosa: Universidade Federal de Vigosa, 2003. v.2. 585 p.



19

CRUZ, C.D. Principios de genética quantitativa. Vicosa: UFV, 2005. 394 p.
CRUZ, C. D. Principios de Genética Quantitativa. Vicosa, MG: UFV. 2010.394p.

DE OLIVEIRA, E. K. B.; REZENDE, A. V.: MAZZEI, L.; JINIOR, L. S. M.; CASTRO, R. V.
0O.; D’OLIVEIRA, M. V. N.; BARROS, Q. S. Competition indices after reduced impact logging
in the Brazilian Amazon. Journal of Envirommental Management, v. 281, p. 111898, 2021.

DONG, L.; Xie, Y., WU, HX, SUN, X. Os modelos espaciais e de competicio aumentam a
eficiéncia dos testes de progénie do larico japonés. Canadian Journal of Forest Research, v.
50, n. 12, pag. 1373-1382, 2020.

FLAMPTON Jr., L. J.; FOSTER, G. S. Field testing vegetative propagules. In: AHUJA, M. R.;
LIBBY, W.J. (Eds.) Clonal forestry I, genectics and biotechonology. Springer: Verlag Berlin
Heidelberg, 1993. p. 110-134.

FLORENTINE, S.K.; FOX, J.E.D. Competition between Eucalyptus victrix seedlings and grass
species. Ecological Research, Tokyo, v. 18, n. 1, p. 25-39, 2003.

FUTUYAMA, D. J. Biologia evolutiva. [S. 1.]: Sociedade Brasileira de Genética, 1992.

GARCIA, C. H.; NOGUEIRA, M. C. S. Utiliza¢ao da metodologia REML/BLUP na selecao
de clones de eucalipto. Scientia Forestalis, Piracicaba, v. 68, p. 107-112, 2005.

HODGE, GR; DVORAK, WS Variacdao de procedéncia e pardmetros genéticos dentro da
proveniéncia em Eucalyptus urophylla em 125 locais de teste no Brasil, Colombia, México,
Africa do Sul e Venezuela. Tree Genetics & Genomes , v. 11, n. 3, pag. 57, 2015.

KAGEYAMA, P.Y.;VENCOVSKY, R. Variacao genética em progénies de uma populagdo de
Eucalyptus grandis Hill Maiden. IPEF, Piracicaba, v.24, p. 9-26, 1983.

KUVA, M. A.; GRAVENA, R.; PITELLI, R.A.; CHRISTOFFOLETI, P.J.; ALVES, P.L.C.A.
Periodos de interferéncia das plantas daninhas na cultura da cana-de-acuicar. III — 52 Capim-

braquidria (Brachiaria decumbens) e capim-colonido (Panicum maximum). Planta Daninha,
Rio de Janeiro, v. 21, n. 1, p. 37-44, 2003.

PEREIRA, A. R.; ANGELOCCI, L. R.; SENTELHAS, P. C. Agrometeorologia fundamentos
e aplicacdes praticas. Guaiba: Agropecudria, 2002. 478p.

PAVAN, B. E.; PAULA, R. C.; PERECIN, D.; CANDIDO, L. S.; SCARPINATIL E. A. Efeito
competicional em testes de progénies de eucalipto. Ciéncia Florestal, Santa Maria, v. 22, n. 3,
p. 433-443. 2012.

LEONARDECZ NETO, E.; VENCOVSKY, R.; SEBBENN, A.M. Ajuste para competicao
entre plantas em teste de progénies e procedéncias de esséncias florestais. Scientia Florestalis,
Piracicaba, n. 63. p. 136-149. 2003.



20

LUU, T. C.; BINKLEY, D.; STAPE, J. L. Neighborhood uniformity increases growth of
individual Eucalyptus trees. Forest Ecology and Management, v. 289, p. 90-97, 2013.

MAIA, M. C. C.; RESENDE, M. D. V.; PAIVA, J. R.; CAVALCANTLJ. J. V.; BARROS, L.
M. B. Selecdo simultanea para producdo, adaptabilidade e estabilidade genotipicas em clones
de cajueiro, via modelos mistos. Pesquisa Agropecuaria Tropical, v. 39, n. 1, p. 43-50, 2009.

MARTINS, G.S.; MOURA, G.P.L.; RAMALHO, M.A.P.; GONCALVES, FM.A.
Performance of Eucalyptus Clones in Auto and Allocompetition. Silvae Genetica,
Frankfurt, v. 63, n.1-2, p.9-15, 2014.

McNAUGHTON, S. J.; WOLF, L. L. General ecology. New York: Holt, Rinchart and
Winston, 1973. 710 p.

MORYI, E. S. Efeitos da competicao intra-genotipica na selecao de arvores superiores de
Eucalyptus saligna (Smith). Piracicaba, 1987. 87p. Dissertacao (Mestrado). Escola Superior
de Agricultura Luiz de Queiroz. Universidade de Sao Paulo.

NETO, E. L. Competiciao intergenotipica na analise de testes de progénie em esséncias
florestais. [s.1.] Universidade de Sdo Paulo, 2002.

ODA-SOUZA, M. et al. Aplicacio de métodos geoestatisticos para identificacdo de
dependéncia espacial na andlise de dados de um ensaio de espacamento florestal em
delineamento sistemadtico tipo leque. Revista Arvore, v. 32, n. 3, p. 499-509, 2008.

OLIVEIRA, T. W. G. de et al. Stability and adaptability for wood volume in the selection of
Eucalyptus saligna in three environments. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 53, n. 5, p.
611-619, 2018.

PIRES, N. C. A.; NIETO, V. M.; SANTOS G.A.; BAQUERO L. S. (eds.). Mejoramiento
genético de eucalipto. Corporacion Nacional de Investigacion y Fomento Forestal-CONIF®.
Bogota D.C., Colombia. p.280, 2017.

PELTONIEMI, M.; MAKIPAA, R. Quantifying distance-independent tree competition for
predicting Norway spruce mortality in unmanaged forests. Forest Ecology and Management,
Amsterdam, v. 261, p. 30-42, jan. 2011

RESENDE, Marcos Deon Vilela; STURION, José Alfredo; MENDES, Silvino. Genética e
melhoramento da Erva-mate (Ilex paraguariensis St. Hil.). EMBRAPA-CNPF. Documentos,
1995.

RESENDE, R. T. et al. Assessing the expected response to genomic selection of individuals
and families in Eucalyptus breeding with an additive-dominant model. Heredity, v. 119, n. 4,
p. 245-255, 2017.

RESENDE, M. D. V. Utilizacao de indices de selecao no melhoramento de eucalipto:
Boletim de Pesquisa Florestal. [s.1: s.n.].



21

RESENDE, M. D. V. SELEGEN-REML/BLUP - Selecao genética computadorizada:
manual do usudrio. Colombo: Embrapa — CNPF, 2002a b. 67p.

ROSADO, A. M. et al. Ganhos genéticos preditos por diferentes métodos de selecdo em
progénies de Eucalyptus urophylla. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 44, n. 12, p. 1653—
1659, 2009.

ROITMAN, 1. Modelagem espacial e temporal na mata de galeria do gama- DF. 2011. 169
f. Tese (Doutorado em Ecologia) - Universidade Federal de Brasilia, Brasilia, 2011.

SCARPINATIL E. A.; PERECIN, D.; PAULA, R. C.; BONINE, V. C. A.; PAVAN, B. E;
CANDIDO, L. S. Influéncia do modelo de andlise estatistica e da forma das parcelas
experimentais na selecao de clones de Eucalyptus spp. Revista Arvore v. 33, p. 769-776, 2009

VANCLAY, J. K. Experiment designs to evaluate inter- and intra-specific interactions in mixed
plantings of forest trees. Forest Ecology and Management, v. 233, n. 2-3, p. 366374, 2006.

VISMARA, E. S.; MEHTATALO, L.; BATISTA, J. L. F. Linear mixed-effects models and
calibration applied to volume models in two rotations of Eucalyptus grandis plantations.
Canadian Journal of Forest Research, v. 46, n. 1, p. 132-141, 2016.

VATRAZ, S.; ALDER, D.; SILVA, J. N. M. Indices de competi¢do dependentes da distancia
do estrato arbéreo na Amazodnia brasileira. Espacios , Caracas, v. 37, n. 27, p. 3, 2018.

WEBER, P.; BUGMANN, H.; FONTI, P.; RIGLING, A. Using a retrospective dynamic
competition index to reconstruct forest sucession. Forest Ecology and Management, v. 254,
n. 1, p. 96- 106, 2018.

YU, S.; PRfNCIPE, J. C. Understanding autoencoders with information theoretic concepts.
Neural Networks, v. 117, p. 104-123, 2019.

ZHAO, D. et al. Modeling neighborhood effects on the growth and survival of individual trees
in a natural temperate species rich forest. Ecological Modelling, Amsterdam, v. 196, n. 1, p.
90-102, jul. 2006.



22

CAPITULO 1: USO DA COVARIAVEL NUMERO DE VIZINHOS NA
ANALISE GENETICA DE TESTE DE PROGENIES E PROCEDENCIAS
DE Eucalyptus dunnii

ABSTRACT

The usual analyzes of forest experiments usually do not take into account the effects of
competition between plants and can lead to a bias in the estimation of genetic parameters as
well as the choice of superior materials. This study aimed to analyze differences in estimated
genetic parameters, ordering and predicted genetic and genotypic values using models with and
without the covariate number of living neighbors. For this, the maximum of 8 plants
surrounding the focal plant was considered as a covariate in the statistical model, varying from
0 to 8 depending on the survival of the neighbors. The experiments were established in two
locations at the company CMPC Celulose Riograndense, in the State of Rio Grande do Sul, in
2014. A total of 97 progenies were arranged in a randomized block design, one plant in the plot.
The use of the number of neighbors covariate reduced the residual variance and the variance of
the GXA interaction and increased the accuracy of selection of progenies by around 4%. The
use of the covariate provided an increase in genetic gain and changes in the ordering of
progenies, suggesting that some materials are benefited when competition is not considered in
the analysis and may exhibit a false superiority, as they were favored due to neighboring faults.
Changes in the significance of genetic effects were observed after adjustment for the covariate,
implying the existence of a genetic difference between the progenies, essential for selection.
The effect of the GXA interaction was also changed, to the change in determining the number
of improvement zones within the program. Therefore, the covariate number of neighbors should
be used in the initial stages of the breeding program with the objective of increasing the

efficiency in the selection of the best genetic materials experiments.

Keywords: Competition covariates, Genetic improvement, Intergenotypic competition,

Quantitative genetics.
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RESUMO

As andlises usuais de experimentos florestais normalmente ndo levam em consideracdo os
efeitos da competicdo entre plantas e podem ocasionar um viés nas estimativas de parametros
genéticos bem como a escolha dos materiais superiores. Este estudo teve como objetivo analisar
diferengas em parametros genéticos estimados, ordenamento e valores genéticos e genotipicos
preditos utilizando modelos com e sem a covaridvel nimero de vizinhos vivos. Para isso foi
levado em consideracdo como covaridvel no modelo estatistico o maximo de 8 plantas
circundantes a planta-focal, variando de 0 a 8 conforme a sobrevivéncia dos vizinhos. Os
experimentos foram estabelecidos em dois locais na empresa CMPC Celulose Riograndense,
no Estado do Rio Grande do Sul, no ano de 2014. Um total de 97 progénies foram dispostas em
delineamento de blocos casualizados, uma planta na parcela. O uso da covaridvel nimero de
vizinhos reduziu a variancia residual e a variancia da interacdo GXA e aumentou a acuricia de
selecdo das progénies em torno de 4%. O uso da covaridvel proporcionou aumento no ganho
genético e mudancas no ordenamento das progénies, sugerindo que alguns materiais sao
beneficiados quando a competicdo ndo € considerada na andlise e podem exibir uma falsa
superioridade, uma vez que foram favorecidos em funcdo das falhas vizinhas. Mudangas na
significancia dos efeitos genéticos foram observadas apds o ajuste pela covaridvel, implicando
na existéncia de diferenca genética entre as progénies, fundamental para selecdo. O efeito da
interacdo GxA também foi alterado, a alteragdo na determinacdo do numero de zonas de
melhoramento dentro do programa. Diante disso, a covaridvel nimero de vizinhos deve ser
utilizados em fases iniciais do programa de melhoramento com o objetivo de e aumentar a

eficiéncia na selecao dos melhores materiais genéticos.

Palavras-chave: Covaridvel de competicdo, Melhoramento genético, Competicao

intergenotipica, Genética Quantitativa.
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1—-INTRODUCAO

O estudo da variacao de origem genética e ndo genética € um dos principais objetivos
da genética quantitativa e também um dos mais complexos (FALCONER, 1987). Na etapa de
testes de progénies é comum utilizar parcelas pequenas na experimentacdo florestal devido ao
grande ndmero de materiais testados, porém ndo consideram o aumento da competicao
intergenotipica que isto acarreta. Tratando de espécies ou materiais genéticos diferentes, a
competi¢do pode resultar na diminui¢io da producao, comprometendo o rendimento econémico
ou, no caso de experimentos para fins de melhoramento, resultar na escolha de individuos
inferiores (LEONARDE CZ NETO et al., 2003).

A competicdo € causada por fatores genéticos e ambientais e se d4 devido aos gendtipos
e ao arranjo espacial das arvores vizinhas (CAPPA et al., 2016). Em experimentos florestais o
crescimento dos individuos da parcela estd correlacionado aos seus vizinhos devido ao
microambiente em comum e a falta de espaco induzida por uma alta densidade intraespecifica
(LEONARDECZ -NETO et al. 2003; PAVAN et al., 2012).

E possivel discriminar os efeitos de competicio em testes de progénie, mas sio
necessarios modelos estatistico-genéticos que ajustem os dados referentes a varidvel resposta,
minimizando o viés produzido pelo desenvolvimento ndo igualitdrio da vizinhanca. No entanto,
nos modelos utilizados para andlises em testes de progénies ndo é comum considerar os efeitos
da competicdo, por ndo haver rotinas estabelecidas e métodos praticos para corrigir esse tipo de
interferéncia, podendo causar reducdo da capacidade de identificar a variacdo genética e a
precisao de predicao do valor genético (YE; JAYAWICKRAMA, 2008).

Essa interferéncia se dd no favorecimento de determinadas plantas em fungdo da
auséncia de competicdo devido as falhas ou genétipos mais agressivos que tendem a ter suas
performances superestimadas uma vez que competem com gendtipos mais sensiveis
(RESENDE et al., 2005). Por esta via, € possivel incorporar o componente competi¢do por meio
de covaridveis ao modelo e tornar as andlises estatisticas mais acuradas.

A competicdo, geralmente, ndo € incluida nas rotinas de andlises, dada a dificuldade de
obtencdo de estimativas do nivel de competicao. Isso pode diminuir a eficiéncia no processo
seletivo, ja que os resultados podem apresentar distor¢des devidas a efeitos ndo isolados pelo

modelo utilizado, podendo levar a erro na determinacgao dos individuos superiores, na estimacao
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de parametros. Assim, com o uso de modelos incluindo a competi¢do, espera-se isolar de forma
mais eficiente a variacdo devida ao ambiente, fazendo com que a andlise expresse a realidade

experimental.

2—- OBJETIVO GERAL

Avaliar o impacto do uso da covaridvel nimero de vizinhos na selecido genética em dois

testes de progénies e procedéncias de Eucalyptus dunnii estabelecidos em dois locais diferentes.

3— OBJETIVOS ESPECIFICOS

Os objetivos especificos sdo:

1. Analisar os parametros genéticos estimados por modelos com e sem uso a
covariavel nimero de vizinhos;
1. Comparar o ordenamento de gendtipos superiores, bem como o ganho genético
predito a partir de modelos com e sem uso da covaridvel;
iii. Testar modelos com o uso de oito e dois vizinhos por dvore-alvo;
1v. Verificar a interacdo genodtipos por ambientes com o uso de modelos que

contenham a covaridvel nimero de vizinhos e modelos que ndo a contenham.

4— MATERIAL E METODOS

4.1  Origem dos dados

O presente trabalho foi desenvolvido com conjunto de dados experimentais obtidos em
areas de plantio da empresa CMPC Celulose Riograndense, localizados nos municipios de
Barra do Ribeiro e Encruzilhada do Sul. O plantio seguiu o espacamento de 3,85 x 1,95 m e
3,00 x 2,50 m, totalizando uma area de 7,50 m? por planta. Foram utilizadas neste estudo 97
familias de meios irmdos de E. dunnii originadas de diversas procedéncias, colhidas em
Pomares de Sementes por Mudas (PSM) da CMPC Celulose Riograndense. Os experimentos
foram implantados no ano de 2014, sendo que o delineamento adotado foi em blocos

casualizados em esquema fatorial. Foram alocadas 72 familias de E. dunnii em Barra do
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Ribeiro e 97 em Encruzilhada do Sul, cada familia com 20 repeti¢des, considerando uma arvore
por parcela. As testemunhas utilizadas nestes ensaios foram clones comerciais da empresa
plantados dentro do experimento nos dois locais também com 20 repeti¢cdes e parcela de arvore

unica, sendo eles: E. saligna, E. benthamii, E. dunnii e E. urophylla.

4.2 Coleta de dados

O diametro a altura do peito (DAP — medido a 1,30 m da superficie do solo) e a altura
total (Ht) foram mensurados nas drvores dos experimentos aos trés anos de idade. A mensuracao
do DAP foi realizada por meio do uso de uma fita diamétrica e a altura foi obtida com o uso do
relascopio. Para calcular o volume da arvore VOL, foi utilizada a equag@o de Schumacher e

Hall (1934) conforme descrita abaixo:

X DAP? x Ht X f

VOL = 40000

Onde:

VOL= volume da arvore em m3;

DAP= diametro a altura do peito em cm;
Ht= altura total das arvores em m;

f= fator de forma adotado (0,405);

T = razao entre a circunferéncia e didmetro de um circulo (3,14159).

A sobrevivéncia foi avaliada a partir da contagem do nimero de drvores vivas por
familia no experimento, no momento das medicdes de DAP e Ht (trés anos de idade). Para este

carater foi aplicado o cédigo 1 para as arvores vivas e codigo O para as arvores mortas.
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4.3 Contagem de vizinhos

4.3.1 Considerando todos os vizinhos de uma arvore-focal

A andlise foi realizada mediante a contagem do nimero de vizinhos vivos de cada
individuo do teste, considerando que cada individuo Yijk = valor do k-ésimo individuo no jésimo

bloco da i-ésima progénie; possa apresentar no maximo 8 vizinhos (Figura 1) .

Figura 1. Croqui da distribuicdo das arvores no campo no ambiente (B)- espagamento 3 x 2,5m, com 7 arvores

competidoras. AO1= arvore- focal; AC=arvore competidora.

4.3.2 Considerando os vizinhos mais préoximos de uma arvore-focal

A analise de vizinhanca fo1 feita pela contagem do nimero de vizinhos vivos de cada
progénie considerando o menor espacamento entre o competidor € o individuo Yij,

apresentando no maximo 2 vizinhos (Figura 2).
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Figura 2. Croqui da distribuicdo das arvores no campo no ambiente (B)- espagamento 3 x 2,5m, com 2 drvores

competidoras. AO1= arvore focal; AC=arvore competidora.

4.4  Analise de Covariancia

O modelo linear para descricdo do valor individual, comumente utilizado em um
delineamento em blocos casualizados, indica que uma dada varidvel resposta € funcdo dos
efeitos de ambiente comum (bloco), do potencial genético (familia), do individuo na parcela
(desvio do fenétipo dentro) e de um residuo dado pela variacao que é decorrente de efeitos nao
mensurados ou que ndo sdo isolados no delineamento. Os fatores ndo incluidos no modelo
matematico, e nas andlises, geram inadequacao do modelo. Nao sendo o efeito do fator isolado
do residuo, ele poderd levar a um viés nas estimativas dos parametros (LEONARDECZ NETO
et al., 2003).

Um dos métodos utilizados para ajustar a varidvel resposta, quando influenciada por
uma varidvel adicional, é a andlise de covariancia. Este método permite corrigir os dados de
uma forma tal que as variacOes devidas a covaridvel sejam minimizadas, ou até mesmo
anuladas, deste modo, fornecendo estimativas corretas dos componentes de varidncia e de

outros parametros por meio desta obtidos (RESENDE, 2000).
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As pressuposicdes desejadas para se proceder a andlise, incluindo uma covaridvel,

conforme Bhering e Teodoro (2021) sdo as seguintes:

L A covaridvel € uma varidvel quantitativa, medida sem erro e independente dos
tratamentos;
IL O residuo deve ser normalmente distribuido com média zero e variancia comum.

Para verificar as duas pressuposi¢cdes deve-se realizar a andlise de variancia para a
covaridvel, e verificar se existe diferenca significativa entre os tratamentos, em caso negativo,
conclui- se que a variacdo foi aleatdria, e, portanto, a andlise de covariancia deve ser aplicada
(BHERING e TEODORO, 2021).

As andlises de variancia das covaridveis foram efetuadas por meio do software RBio

utilizando o modelo:

Y,-]-=m+ti+r]-+ei]-

Em que:
Y;; : € a varidvel dependente obtida no tratamento i no bloco j;
m: média geral do ensaio;

t; : efeito do i-simo genétipo;

r;: efeito do j-€simo bloco;

e;;: erro aleatorio.

4.5 Modelos Estatisticos

Para avaliar o efeito do uso da covaridvel, os caracteres foram analisados por meio de
dois modelos mistos implementados no software Selegen REML/BLUP (RESENDE 2016),
adequado aos testes de progénies e procedéncias de meios irmaos sob delineamento de blocos

completos casualizados, em vérios locais € uma planta na parcela. O modelo estatistico M1 foi:

Ml:y =Xr + fCov + Za + Wp + Ti + e, em que:

y ¢ o vetor de dados, “r” € o vetor dos efeitos de repeticao (assumidos como fixos)

somados a média geral, “g” € o vetor dos efeitos genotipicos individuais (assumidos como
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€699

aleatorios), “p” € o vetor dos efeitos de procedéncias (assumidos como aleatorios), “i”” € vetor
dos efeitos da interagdo gendtipo x ambiente (aleatdrios) e “e” o vetor de erros ou residuos
(aleatorios). O coeficiente 3 refere-se a regressao associada a covaridvel Cov. As letras romanas
maiusculas (X, Z, W e T) representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

O modelo estatistico M2 pode ser apresentado como:
M2:y=Xr+Za+Wp+Ti+ e, em que:

y ¢ o vetor de dados, “r” € o vetor dos efeitos de repeticao (assumidos como fixos)
somados a média geral, “a” € o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como
aleatorios), “p” € o vetor dos efeitos de procedéncias (assumidos como aleatorios),” i’ € vetor
dos efeitos da interagdo genotipos x ambiente (aleatorios), e “e” o vetor de erros ou residuos
(aleatorios). As letras maiusculas (X, Z, W e T) representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos.

Os componentes de variancia e parametros genéticos foram estimados para o caracteres
IMA, DAP e volume. A significancia do modelo estatistico foi obtida pela Anélise de Deviance

(ANADEV), pelo teste da razdo da méxima verossimilhanca (LRT) (RESENDE, 2007). O teste
LRT foi elaborado com auxilio do software Selegen REML/BLUP (RESENDE 2016).

4.6  Ganho com selecio

O ganho de selecao foi calculado por:

Mi — Mp)

Ganho(%) = 100 x (
Mp

Onde:
Mi = Média genotipica dos individuos selecionados;

Mp= Média genotipica das progénies

S—- RESULTADOS
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5.1 Analise de Covariancia

Para que uma covaridvel possa ser considerada, deve-se garantir que ela ndo seja afetada
pelo tratamento. Verificou-se que as covaridveis 8 e 2 vizinhos vivos ndo apresentaram
interacOes significativas com os tratamentos, ou seja, ndo sdo afetadas pelos mesmos e
desprovidas de erro. Conclui-se, portanto que a variacdo foi aleatdria e a andlise de covariancia

pode ser aplicada para ajustar as médias dos tratamentos para as varidveis de interesse (Tabela

1).

Tabela 1. Numero de tratamentos utilizados na rede experimental em dois ambientes

(ambiente A: Barra do Ribeiro e ambiente B: Encruzilhada do Sul).

LOCAL 1 LOCAL 2

FV  GL SQ QM F FV GL SQ QM F
Cov.g ReP 19 5300 2789 2651* Rep 19  1497,70 78,83  61,98%

Trat 71 80,5 1,13 1.07m Trat 96 110,0 1,15 091

Res 1349 14191 1,05 Res 1824 231970 127

FV  GL SQ QM F FV GL SQ QM F
Covny  Rep 19 196  0,1029 0477 Rep 19 123 0,6494 2,66™

Trat 71 16,66 02346 1,08 Trat 96 21,9 02282 093"

Res 1349 290,84 02156 Res 1824 445 0,2439

": ndlo significativo e *: significativo ao nivel de probabilidade de 0,05 de acordo com o teste Qui-quadrado.

5.2 Teste da razao de verossimilhanca (LRT)

Ao incorporar a covaridvel nimero de vizinhos, o efeito genético aditivo deixou de ser
significativo para DAP e o efeito da interacio GXA assumiu valores significativos apds sua
inclusdo. Em relacdo a altura, o uso da covaridvel ndo alterou a significancia do efeito genético,
porém a interacdo GxA passou a ser significativa quando foram considerados 2 vizinhos como
covaridvel. Para o volume, as covaridveis 8 e 2 vizinhos tornaram o efeito da interagdo GxA
significativa e destaca-se a covaridvel 2 que levou o efeito genético a ndo significativo.
Houveram diferencas em ambos os efeitos para sobrevivéncia apds a inclusdo das covaridveis

nas andlises (Figura2).
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Figura 3. Teste da razdo de verossimilhanca (LRT), com e sem o uso da covaridvel nimero de vizinhos, com § e

2 vizinhos, utilizando o teste Qui-Quadrado com 1 grau de liberdade (p <0,01) (representado pela linha tracejada)

dos efeitos genéticos (Gen) e interacdo entre progénies e ambientes (GxA), obtidas na andlise conjunta dos

ambientes de E. dunnii aos 3 anos.

5.3 Estimativa de parametros genéticos
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Foram observados valores de herdabilidade no sentido restrito moderados para diametro
a altura do peito (DAP), altura (H) e volume (VOL) na andlise sem covaridvel e um pequeno
aumento ao utilizar nimero de vizinhos 8 e 2 respectivamente. Valores classificados como
baixos foram observados para o carater sobrevivéncia (Tabela 2).

A herdabilidade de médias de progénies (h2mp), avaliada de forma conjunta nos dois
ambientes, apresentou valores acima de 0,50 para todas as caracteristicas avaliadas exceto
sobrevivéncia que apresentou valores moderados quando obtidos com 8 e 2 vizinhos. Estes
valores demonstram que hé potencial em se realizar a sele¢do a partir de médias de clones.

As acurécias dos valores genéticos preditos aumentaram de 3 a 9% para todas as
caracteristicas avaliadas depois da inclusdo da covaridvel no modelo estatistico. Ndao houve
diferenca relevante ao adotar todos os vizinhos ou apenas os mais proximos da planta focal.
Para todos os caracteres, as acurdcias apresentaram valores variando de 0,71 a 0,77, exceto para
sobrevivéncia com valores variando de 0,50 a 0,59 considerados medianos (Tabela 2).

As caracteristicas DAP, H, VOL e SOB, apresentaram correlagdes genotipicas entre o
desempenho das progénies nos dois ambientes (rgloc) diferenciadas de acordo com o modelo
utilizado. Foi verificado um aumento de 5 a 20% quando a covaridvel foi utilizada.

Em relagcdo aos componentes de variancia, o uso da covaridvel proporcionou aumento
na variancia genética aditiva (62) em todas as caracteristicas. Ja a variancia entre progénies
(05) e variancia da interacdo gendtipos x ambientes (O'gZXa) tiveram efeito inverso para as
caracteristicas avaliadas. Além disso, o uso das covaridveis causou uma reducao na variancia
residual (62) (Tabela 2) implicarando em melhoria experimental proporcionanda dados mais

confidveis para selecdo.

Foram observados valores de herdabilidade no sentido restrito moderados para diametro
a altura do peito (DAP), altura (H) e volume (VOL) na andlise sem covaridvel e um pequeno
aumento ao utilizar numero de vizinhos 8 e 2 respectivamente. Valores classificados como
baixos foram observados para o carater sobrevivéncia (Tabela 2).

A herdabilidade de médias de progénies (h’mp), avaliada de forma conjunta nos dois
ambientes, apresentou valores acima de 0,50 para todas as caracteristicas avaliadas exceto
sobrevivéncia que apresentou valores moderados quando obtidos com 8 e 2 vizinhos. Estes

valores demonstram que hé potencial em se realizar a sele¢do a partir de médias de clones.
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As acurécias dos valores genéticos preditos aumentaram de 3 a 9% para todas as
caracteristicas avaliadas depois da inclusdo da covaridvel no modelo estatistico. Ndo houve
diferenca relevante ao adotar todos os vizinhos ou apenas os mais proximos da planta focal.
Para todos os caracteres, as acurdcias apresentaram valores variando de 0,71 a 0,77, exceto para
sobrevivéncia com valores variando de 0,50 a 0,59 considerados medianos (Tabela 2).

As caracteristicas DAP, H, VOL e SOB, apresentaram correlagdes genotipicas entre o
desempenho das progénies nos dois ambientes (rgloc) diferenciadas de acordo com o modelo
utilizado. Foi verificado um aumento de 5 a 20% quando a covaridvel foi utilizada.

Em relagcdo aos componentes de varidncia, o uso da covaridvel proporcionou aumento
na variancia genética aditiva (62) em todas as caracteristicas. J4 a variancia entre progénies
(05) e variancia da interacdo gendtipos X ambientes (U;Xa) tiveram efeito inverso para as
caracteristicas avaliadas. Além disso, o uso das covaridveis causou uma reducio na variancia
residual (62) (Tabela 2) implicarando em melhoria experimental proporcionanda dados mais

confidveis para selecdo.



Tabela 2. Estimativas de pardmetros genéticos (REML individual), para os caracteres diametro a altura do peito (DAP em cm), altura total (H
em m), incremento médio anual (IMA, em m® ha™! ano-') e sobrevivéncia (SOB) para clones de E. dunnii, avaliados na analise conjunta entre os

ambientes.
DAP H IMA SOB
Parametros/
Componentes
Sem Cov  Cov(8) Cov (2) Sem Cov Cov (8) Cov (2) Sem Cov Cov(8) Cov(2) Sem Cov Cov (8) Cov (2)
o2 3,20 3,54 3,50 1,17 1,31 1,31 130,38 143.96 142.4 0,0059 0,0085 0,00785
a
o2 1,86 1,65 1,62 0,81 0,70 0,70 73,44 63.42 64,03 0,0163 0,0146 0,0142
P
o2 0,29 0,24 0,23 0,13 0,09 0,09 13,79 11,98 11,78 0,0020 0,0012 0,00138
gxa
o2 10,19 9,86 9,98 4,60 4,51 4,51 39,96 383,57 389,43 0,1057 0,1263 0,1044
e
Acgen 0,74 0,77 0,77 0,71 0,75 0,74 0,74 0,77 0,77 0,50 0,59 0,56
ha 0,20 0,23 0,22 0,17 0,19 0,20 0,21 0,24 0,23 0,05 0,06 0,06
h*mp - 0.59 0.59 - 0.56 0.55 - 0,59 0,59 - 0,34 0,32
c’proc 0,02 - - 0,00 - - 0,00 - - 0,00 - -
cint 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,02 0,02 0,02 0.02 0,02 0,02 0.01
rgloc 0,73 0,78 0,78 0,68 0,77 0,77 0,70 0,75 0,75 0,43 0,63 0,58
Média Geral 13,74 14,50 43,80 0,87

02: varidncia genética aditiva; azf : variancia entre progénies; agzm : variancia da interagiio gendtipos x ambientes; 2 variancia residual; Acgen: acurdcia da selegiio de gendtipos;

2 .- T . . . P N _ . ~ . . .
h a:herdabilidade individual no sentido restrito; #’mp. herdabilidade da média de progénies; c’parc: coeficiente de determinagio dos efeitos de parcela; c’proc: coeficiente de
determinac@o dos efeitos de populagdes; cint: coeficiente de determinagfio dos efeitos da interagdo genétipo x ambiente; rgloc: correlagiio genotipica entre os ambientes; média

geral do experimento.
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5.4  Selecio de potenciais genitores e clones

Ap6s as andlises dos components de variancia, , foi obtido o ordenamento dos 20
melhores individuos potenciais genitores na selecao conjunta dos dois ambientes com valores
genéticos aditivos preditos (u+a) (Tabela 3) e os 20 melhores individuos potenciais clones com
base nos valores genotipicos preditos (u+g) para a varidvel IMA aos trés anos (Tabela 4).

Neste estudo, os valores genéticos preditos para IMA (u+a) aumentaram com o uso das
covaridveis indicando que os ganhos com a selecdo seriam subestimados nesses locais sem o
ajuste dos dados com a covaridvel. O individuo 2509 da familia 87 apresentou maior ganho a
partir da média geral das progénies, exibindo aumento de 61,71% para 64,5% e 66,04% ao
utilizar as covaridvies 8 e 2 vizinhos, respectivamente. Os ganhos acumulados dos 5 melhores
materiais em relacdo a média das progénies (43,78) tiveram aumentos progressivos com o uso
das covaridveis de 49% para 51% e 52% quando utlilizou 8 e 2 vizinhos respectivamente
(Tabela 3).

Os resultados de ganho genético tiveram amplitudes diferentes na andlise com e sem
covaridveis. Na andlise sem covaridvel a amplitude apresentou valor de 11,94, aumentando para

12,25 e 12,89 quando utilizamos as covaridveis 8 e 2 vizinhos respectivamente.



Tabela 3. Relacdo dos 20 melhores individuos potenciais genitores e ganhos preditos para o carater IMA em relacdo a média geral das progénies para

a varidvel IMA (m? ha ! ano ') aos 3 anos de idade sem covaridvel e com covaridveis 8 e 2.

Ordem/ *sem cov **cov 8 vizinhos **%kcov 2 vizinhos
método Familia Individuo (u+a) GS% Familia Individuo (u+a) GS% Familia Individuo (u+a) GS%
1 87 2509 70,81 61,71 87 2509 72,05 64,5 87 2509 72,71 66,04
2 96 1512 64,63 47,59 96 1512 66,75 52,4 12 1439 65,97 50,66
3 12 1439 64,27 46,79 21 721 65,09 48,59 96 1512 65,8 50,27
4 96 1680 63,95 46,05 12 1439 64,77 47,87 96 1680 65,06 48,57
5 21 721 63,67 4541 96 1680 63,26 4442 21 721 64,87 48,14
6 74 887 61,89 41,34 86 2842 62,92 43,65 74 887 63,06 44,01
7 28 854 61,72 4095 74 887 62,75 43,27 86 2842 62,86 43,55
8 86 2842 61,59 40,66 28 854 62,07 41,7 28 854 62,45 42,62
9 96 2934 60,62 38,44 62 1813 61,96 41,45 62 1813 62,12 41,86
10 17 2448 60,54 38,27 64 2825 61,61 40,65 17 2448 61,52 40,49
11 62 1813 60,28 37,67 96 2934 61,6 40,64 64 2825 61,43 40,29
12 96 443 60,2 37,49 96 443 61,56 40,55 96 2934 61,42 40,26
13 64 2825 59,98 36,98 17 2448 61,5 40,4 95 1596 61,06 39,44
14 95 1596 59,92 36,84 75 1009 61,1 39,49 96 443 60,99 39,29
15 75 1009 59,78 36,52 95 1596 60,95 39,16 75 1009 60,71 38,65
16 31 2462 59,51 3592 86 831 60,81 38,83 31 2462 60,38 37,88
17 86 1013 59,30 3544 86 1013 60,57 38,28 86 1013 60,31 37,74
18 86 831 59,04 34,84 86 2766 60,38 37,86 86 831 60,02 37,08
19 86 2766 58,93 34,57 31 2462 60,28 37,63 86 2766 59,95 3691
20 21 1532 58,87 34,44 64 2331 59,8 36,52 64 1404 59,82 36,61
Amplitude 11,94 12,25 12,89

*QGanho acumulado das 5 melhores progénies em relagdo a média das progénies (43,787): 49,51%

**Ganho acumulado das 5 melhores progénies em relacdo a média das progénies (43,787): 51,55%

***Ganho acumulado das 5 melhores progénies em relacdo a média das progénies (43,787): 52,53%
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Em geral, a classifica¢do dos 20 principais potenciais genitores variou ligeiramente com
a adoc@o das covaridveis de competi¢do. A coincidéncia entre os 20 melhores individuos dos 3
rankings foi de 95%, variando apenas a ultima posicdo no ordenamento dos clones. Os
individuos pertencentes a familia 86 predominaram igualmente independente da metodologia
adotada, demonstrando valor aditivo de alta capacidade na transmissdo de seu mérito genético
aos descendentes. A correlacdo de spearman foi maior entre os rankings sem covaridvel e
covaridvel 2 vizinhos (0,694) do que quando foi comparado a covaridvel 8 vizinhos com o
ranking sem a covaridvel (0,673). O valor de correlagcdo entre os 20 melhores individuos dos
rankings utilizando as covaridvel 8 e 2 vizinhos foi acima de 90%, indicando que houveram
alteracdes minimas na posi¢ao dos individuos selecionados.

A avaliacdo dos ganhos genéticos com selecao foi realizada para a sele¢do dos melhores
potenciais clones, a partir da comparagdo entre seus valores genotipicos preditos livres de
interacdo (u+g) em relacdo a média das progénies (43,787) e a média fenotipica das testemunhas
comerciais (E. saligna, E. benthamii, E. dunnii e E. urophylla (46,58). O indice (u+g) é
utilizado para a recomendacgdo de gendtipos materiais genéticos utilizados como testemunhas
que por sua vez apresentam alto grau de mehoramento e sio os clones comerciais da empresa.
O individuo 2509 se manteve na primeira posicao do ranking, nas 3 metodologias, tornando
possivel a sua introducdo em plantios em maior escala com ganhos em IMA superiores a 49%
(Tabelas 4).

A coincidéncia entre os 20 clones selecionados foi de 80% nos rankings sem covariavel
e covaridvel 8 vizinhos. Maiores valores de coincidéncia entre os clones foram encontrados
entre os rankings sem covaridvel e covaridvel 2 vizinhos (90%) e 85% para os rankings de 8 e
2 vizinhos. O maior valor de correlacdo de spearman encontrado foi entre os rankings sem
covaridvel e covariavel 2 (0,738) que demonstra que o ordenamento dos materiais foi mais
semelhante que os demais rankings. Em contrapartida valores de correlagdo de spearman de

0,260 e 0,546 foram encontrados entre o ranking



Tabela 4. Relacao dos 20 melhores individuos potenciais clones e ganhos preditos para o cardter IMA em relagdo a média geral das progénies para

a varidvel IMA (m?ha - ano ') aos 3 anos de idade sem covaridvel e com covaridveis 8 e 2.

cov 8 vizinhos

cov 2 vizinhos

Ordem/ sem cov

Modelo Familia Individuo (u+g) GSt%
1 87 2509 70,63 49,71
2 12 1439 64,38 36,45
3 21 721 62,92 33,36
4 96 1512 62,15 31,74
5 62 1813 62,22 31,87
6 96 1680 62,43 32,32
7 28 854 60,88 29,05
8 86 2842 58,79 24,61
9 74 887 58,90 24,83
10 95 1596 60,16 27,52
11 75 1009 58,22 23,40
12 17 2448 58,05 23,05
13 18 1220 57,89 22,70
14 92 1510 57,81 22,54
15 96 2934 57,46 21,79
16 64 2825 59,73 26,60
17 46 2808 57,17 21,17
18 86 1013 56,05 18,79
19 35 270 56,68 20,14
20 45 1468 56,50 19,76

Familia Individuo (u+g) GSt%
87 2509 73,60 56,00
12 1439 66,44 40,81
96 1512 64,88 37,52
21 721 64,03 35,71
62 1813 64,00 35,64
28 854 64,24 36,16
86 2842 61,25 29,83
96 1680 62,88 33,27
74 887 60,33 27,87
95 1596 60,03 27,24
75 1009 61,91 31,22
17 24438 59,63 26,38
45 29 59,45 26,02
18 1220 59,29 25,67
64 2825 61,57 30,50
19 322 58,91 24,87
35 270 60,70 28,65
86 831 58,54 24,08
92 1510 58,13 23,21
96 2934 65,26 38,32

Familia Individuo (u+g) GSt%
87 2509 73,67 56,15
12 1439 66,37 40,67
62 1813 64,74 37,21
21 721 63,90 35,44
96 1512 63,96 35,57
96 1680 64,17 36,01
28 854 61,13 29,56
86 2842 62,93 33,38
74 887 60,29 27,78
95 1596 59,91 26,99
75 1009 61,79 30,97
17 2448 59,52 26,15
18 1220 59,39 25,87
92 1510 59,18 25,44
35 270 61,51 30,38
46 2808 58,99 25,03
64 2825 60,62 28,49
45 1468 58,49 23,97
45 29 65,22 38,23
96 2934 58,03 23,00

GSt (%): ganho individual de sele¢do em relacdo a média fenotipica da melhor testemunha (47,18); u + g: valor genético predito.
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5.5 Selecao de familias

Em geral, a classificacdo das 20 principais familias variou ligeiramente com a ado¢do
das covaridveis de competi¢do. Porém os valores genéticos preditos para IMA (u+a)
aumentaram com o uso das covaridveis indicando que os ganhos com a selecdo seriam
subestimados nesses locais sem o ajuste dos dados via andlise usual (Tabela 5). A familia 96
aparece em destaque nos 3 rankings ocupando a primeira posi¢do em todos eles. Observa-se
que a a familia 69 sé6 foi selecionada no ranking utilizando a covaridvel 8 vizinhos e a familia
46 apareceu somente nos rankings sem covaridvel e covaridvel 2 vizinhos. A coinciéncia entre
as familias selecionadas foi de 95%, uma vez que apenas a Utima familia selecionada diferiu

nos 3 rankings apresentados.

Tabela 5. Relacdo das 20 familias de meio- irmaos com base n os preditos para o caréter
IMA em relagdo a média geral das progénies para a varidvel IMA (m3 ha -1 ano -1) aos 3 anos

de idade sem covariavel e com covariaveis 8 e 2.

Ordem/ sem cov cov 8 vizinhos cov 2 vizinhos
Modelos Familia (u +a) GS% Familia (u+a) GS% Familia (u+a) GS%
1 96 61,73 40,98 96 62,91 43,68 96 62,82 43,46
2 64 61,09 39,51 87 61,27 39,93 64 61,52 40,50
3 74 60,19 37,46 64 61,26 39,91 74 61,07 39,47
4 87 59,74 36,44 31 60,57 38,32 87 60,85 38,97
5 31 59,21 35,23 74 60,56 38,31 31 60,43 38,00
6 17 57,96 32,37 17 59,19 35,19 17 58,92 34,55
7 86 57,26 30,76 86 58,35 33,26 86 58,03 32,53
8 93 56,30 28,58 93 57,90 32,23 93 57,63 31,62
9 21 56,05 28,01 21 56,92 30,00 9 57,10 30,39
10 9 55,91 27,69 9 56,75 29,60 21 56,85 29,82
11 94 54,85 25,27 94 56,43 28,88 94 55,63 27,05
12 55 54,47 24,41 55 55,40 26,52 55 55,05 25,71
13 28 53,72 22,69 75 54,20 23,79 28 53,83 22,94
14 75 53,48 22,14 89 53,37 21,88 75 53,73 22,71
15 89 52,24 19,29 63 53,32 21,77 91 53,31 21,75
16 3 52,18 19,16 3 53,24 21,60 89 53,04 21,14
17 63 52,05 18,86 91 53,19 21,47 3 53,00 21,05
18 91 51,92 18,58 28 53,03 21,11 63 52,87 20,73
19 95 51,66 17,99 95 52,72 20,40 95 52,58 20,09

[\
o

46 51,53 17,68 69 51,34 17,25 46 52,05 18,88
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GS (%): ganho individual de selecdo em relacdo a média geral das progénies (43,7872) em porcentagem;

u + a: valor genético aditivo predito

A correlacdo de spearman foi considerada altissima (0,98) quando comparamos o0s
rankings sem covaridvel e covaridvel 2, que mostra que poucas familias ocuparam posi¢cdes
diferentes nestes ordenamentos. J4 a correlagdo entre os rankings sem covaridvel e covaridvel

8 e entre covaridvel 2 e covaridvel 8 foram considerados baixos e iguais a 0,60.

6— DISCUSSAO

6.1 Teste da razao de verossimilhanca (LRT)

Um dos grandes desafios do melhoramento € recomendar gendtipos superiores para as
plantacdes em escala comercial que consigam abranger varios locais distintos (COUTINHO,
2017). Assim, analisar a interacdo GxA e seus efeitos € importante de modo que diferentes
estratégias podem ser adotas, afim de explorar os efeitos da interagdo em cada ambiente (PIRES
etal., 2011).

Sem a correcdo pelo uso da covaridvel, a interacdo gendtipos X ambientes ndo
apresentou diferencas significativas. A partir do uso da covaridvel essa interagdo passa a ser
significativa indicando que existem diferencas quanto ao desempenho das progénies em relacao
aos diversos ambientes. Para contornar isso podem ser estabelecidas zonas sao de modo que,
dentro delas a interagdo GxA seja minima e cada uma seguird um programa de melhoramento
especifico (RESENDE, 2005). Quando a selecdo € realizada simultaneamente em diferentes
ambientes quando na verdade deveria ter sido feita em cada ambiente individual, hd uma
reducdo do ganho genético uma vez que a interacdo GXA provoca uma resposta diferencial dos
gendtipos em realcdo a estabilidade e adaptabilidade (SANTOS et al., 2016; TEODORO et al.,
2016).

A mudanca ocorrida na significancia dos efeitos genéticos das progénies a partir do uso
das covaridveis indicam a existéncia ou ndo de diferencas genéticas entre os materiais que € um
requisito fundamental para a sele¢do objetivando ganho genético. Quando existe diferenca
significativa entre progénies significa que seus efeitos explicam parte da variacao total, o que
demonstra a possibilidade de obtencdo de ganhos mediante a selecdo dessas caracteristicas.

No caso da caracteristica DAP a correcao feita pela covaridvel muda completamente a

decis@ao do melhorista em relacdo a diferenca genética das progénies, podendo ter um impacto
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ainda maior no caso da selecao indireta que muitas vezes € utilizada para inferir sobre caracteres
de baixa herdabilidade e dificil medi¢ao e identificacio (GOLDENBERG, 1968); (MARTINS
et. al., 2003); (ISHIBASHI, 2018). Correlagdes genéticas altas e positivas variando de 0,90 a
0,97 entre DAP, altura, volume e IMA foram encontradas por Santos (2019) para o mesmo teste
de progénies, evidenciando que a selecdo com base no DAP pode ser realizada sem que haja
perda nos ganhos fenotipicos e genotipicos das demais varidveis. Portanto, caso apenas DAP
fosse utilizado na selecdo, devido a facilidade de sua obten¢do, a diferenca genética entre os

materiais serias desconsiderada.

6.2 Estimativa de parametros genéticos

A herdabilidade individual obtida pela covaridvel ndo foi significativamente alterada
pela andlise sem ajuste ou com ajuste por covaridveis. Resultados semelhantes foram vistos por
Resende et al. (2005) e Ishibashi et al. (2017) testando diversos modelos de competicio em
experimentos com eucalipto e pinus. Esses autores ndo obtiveram redu¢des nas estimativas de
herdabilidade entre a andlise tradicional indicando que a competi¢cdo no conjunto de dados
estudado a competi¢do era puramente ambiental.

Um dos parametros genéticos que possui maior importancia é a herdabilidade que
quantifica a fracdo da variacdo fenotipica de natureza herddvel ao longo das geracdes de
melhoramento, passivel de ser explorada na selecio (RESENDE, 2002), A herdabilidade no
sentido restrito apresentou valores moderados e a sobrevivéncia apresentou herdabilidade baixa
em todas as andlises o que indica que este € um carater fortemente influenciado pelo ambiente
neste teste de progénies do presente estudo (NUNES, 2018; SANTOS, 2019).

A superioridade da herdabilidade média de progénies (W’mg) em relac@o a herdabilidade
genética aditiva (h’a) tem sido observada em muito trabalhos com diferentes espécies em Pinus
maximinoi (ETTORI; SATO; SHIMIZU, 2004) e Eucalyptus cloeziana (BERTI et al., 2011) e
sugerem maiores possibilidades de ganhos pela selecdo das melhores progénies do que dentro
de progénies (SATO et al., 2007). A h'mg é estimada quando se usam médias como unidade de
avaliacdo e de selecdo e possui maior nivel de precisdo, em razdo da diminui¢do dos erros
experimentais e incremento do nimero de repeticdoes (PINTO et al., 2014); (VENCOVSKY,
1992). Assim, pode-se assumir que a sele¢do pode ser mais eficiente com base nas médias de
progénies do que em plantas individuais e que as herdabilidades estimadas nesse trabalho para
crescimento e produtividade em E. dunnii, sao adequadas para a possibilidade de obten¢ao de

ganhos genotipicos com a selecdo. Ou seja, com esse valor de herdabilidade, a sele¢dao
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individual com base apenas no fenétipo pode ser considerada eficiente (RESENDE, 2007,
MAIA et al., 2009; RAMALHO et al., 2012; ROSADO et al., 2012).

Considerando a escala de magnitude de acuricias proposta por Resende e Duarte (2007),
os valores genéticos das caracteristicas de crescimento avaliadas nesse estudo foram preditos
com médias acurdcias. Ao incorporar as covaridveis nas andlises foi observado um aumento
dos valores deste parametro, evidenciando que as herdabilidades estimadas para as
caracteristicas de crescimento, sdo adequadas e demonstram a possibilidade de obtencdo de
ganhos genotipicos com a selecdo dos melhores clones, sobretudo quando utiliza as covaridveis
nimero de vizinhos vivos. Este fato reforca a importancia da inclusdo do fator competicdo na
avaliacdo e selecdo em testes de progénies.

O aumento da correlacdo genética (rgloc) apds a inclusdo das covaridveis demonstra
que as mudancgas de ordenamento de genodtipos nos diferentes ambientes diminuem ao se
considerar as covaridveis. Alta ou baixa rgloc é devida a complexidade de cada caracteristica
em interagir com o ambiente (GION et al., 2011) e quanto maior for rgloc, menor serd a
interacdo GxA do tipo complexa. Essa interagdo gendtipos X ambientes (GxA) refere-se aos
diferentes comportamentos dos gendétipos em relagdo as variacdes ambientais (FALCONER,
1987). Os resultados encontrados apontam para um baixo c%nt € consequentemente alta
correlacdo entre o desempenho das progénies nos ambientes na andlise conjunta entre os locais
mediante a utilizacdo das trés metodologias propostas. Quando isso ocorre, constata-se que a
interacdo € de natureza simples, ou seja, devida a mudancga de variabilidade genética de um
ambiente para outro ndo se configurando como sendo um problema para o melhorista, podendo
ser utilizada a sele¢do dos individuos e/ou familias com base em todos locais mediante
ordenamento de seus valores genotipicos (u + g) (PUPIN et al., 2015; GALLO et al., 2018).

Na selecdo de gen6tipos superiores em programas de melhoramento existe a necessidade
de que os modelos utilizados apresentem resultados com acurdcia alta, ou seja, que as
estimativas estejam proximas do valor real, e que a mesma esteja ligada as estimativas dos
componentes da variancia. Os valores para a acurdcia de selecdo foram elevados para
praticamente todas as caracteristicas analisadas (baixo apenas para sobrevivéncia) e
aumentaram com o uso das covaridveis, demonstrando que a inclusdo da competi¢do torna a
andlise um reflexo do evento bioldgico, descrito de forma inferior via anélise usual.

A natureza herddvel de um caréter é determinada pela variancia genética aditiva (02)
presente naquela geracdo. Com isso, nota-se um aumento generalizado da variancia genética

devido a maior influéncia da alocompeticao (competi¢do entre gendtipos diferentes), pois em
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parcelas de planta Unica a competicdo intergenotipica tende a aumentar e cada gendtipo
responde de forma diferente a competicao, resultando neste aumento (SCARPINATI et al.,
2009). Na anélise sem a covaridvel, como este efeito ndo € considerado a variancia genética
aditiva € menor.

A competicdo entre diferentes genétipos pode causar uma dominancia em determinados
materiais sobre outros, fazendo aumentar o erro experimental e amplitude entre os genotipos,
O uso das covaridveis reduziram a variancia residual ( ¢Z) para DAP e H implicando em
melhoria ambiental (PAVAN, 2012). Sendo assim a covaridvel assume um papel importante
para melhoria na selecdo dos materiais, corrigindo o erro experimental ao retirar a influéncia
das plantas ausentes nas plantas adjacentes.

O uso das covaridveis causaram reducdo generalizada na variancia de interacdo GxA
(ajxa). Estes resultados sugerem que a competi¢do entre materiais diferentes além de acentuar
a magnitude genotipica dos materiais aumenta a diferenga de um determinado gendtipo em suas
diferentes parcelas, conforme a agressividade competicional de seu vizinho. Logo, quando o
efeito da competi¢cdo entre os diferentes materiais € corrigido pela covaridvel de competicao
intergenotipica, as estimativas do erro experimental tendem a diminuir como foi observado.

Outros autores também observaram o mesmo efeito da competicdo intergenotipica,
Leornadecz-Neto et al, (2003), em teste de progénies obtiveram reducdes significativas nas
variancias, em diferentes graus, nas diferentes espécies estudadas. Lins (2004) observou o
mesmo efeito em trés espécies arboreas nativas do Brasil. J4, Scarpinati (2007) notou que a
variancia genotipica aumentou conforme o arranjo experimental (tamanho da parcela
experimental) propiciando uma maior competi¢ao intergenotipica, porém esta sofreu redugao,

quando aplicada ao modelo matematico uma covariavel de corre¢do da competicao.

6.3 Ordenamento dos individuos

O uso das covaridveis ocasionaram mudangas no ranking dos melhores individuos,
porém, sua nao utilizacdo pode acarretar em nao contemplar individuos ou familias que foram
prejudicadas pela competicdo como foi comprovado neste estudo, indicando a importancia de
incluir o uso de covaridveis nas andlises de rotina. Os ganhos obtidos apds a inclusdao das
covaridveis foram maiores comparados com as andlises sem seu uso. O aumento dos ganhos
em relacdo as testemunhas comerciais e média de progénies ao se utilizar as covaridvies

confirma que os mesmos seriam subestimados sem incorporar a competi¢ao nas andlises.
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Os ganhos obtidos pela selecdo de familias sdo inferiores ao de nivel individual, uma
vez que a selecdo individual capitaliza % da variancia aditiva enquanto a selec¢do entre familias
apenas Y. Isso significa que realizar a selecdo de toda uma familia pode ocasionar o cruzamento
de individuos aparentados, resultando na perda de alelos favordveis e na diminui¢do do vigor
(BERTI et al., 2011).

Apesar da alta coincidéncia entre os rankings, valores de correlacdo de spearman
diferiram entre os rankings, indicando que os genétipos e suas familias mudaram de posi¢do a
partir do uso da covaridvel. Os rankings utilizando 2 vizinhos foram, de forma geral, os mais
semelhantes em relacdo a posi¢cao no ordenamento ao ranking sem a covaridvel.

E importante mencionar que houve aumento dos ganhos em relacio as testemunhas
comerciais € média de progé€nies ao se utilizar as covaridvies. Esses ganhos seriam

subestimados sem incorporar a competi¢ao nas analises.

64 8 vizinhos vs 2 vizinhos

Comparando as andlises utilizando 8 e 2 vizinhos ndo foram constatadas diferencas
expressivas que justifiquem a escolha de mais ou menos vizinhos utilizando covaridvel. Definir
uma zona exata em que ocorre a influéncia de arvores vizinhas competidoras é uma atividade
complexa (TONINI, 2007). Entretanto € mais realista assumir que a competi¢ao decresce com
o aumento da distancia uma vez que existe melhoria ja comprovadas na predi¢do de modelos
de crescimento quando o sombreamento causado por drvores mais proximas € levado em
consideragdo no calculo de competicdo como demonstra Boivin et al (2010). A melhoria nas
predi¢des estd associada ao fato de que a competicdo influencia o tamanho da copa de cada
arvore individual, o que reflete na interceptacao de luz, capacidade fotossintética e at€ mesmo
na sobrevivéncia (THORPE et al., 2010).

Este estudo demonstrou que ao utilizar apenas os vizinhos mais préximos aumentamos
a competicdo através da disposi¢do entre plantas, intensificando-se as diferencas entre os
genotipos, € como consequéncia, a amplitude entre o melhor genitor e o pior como foi
observado também por Scarpinati et al, (2009). Este fato demonstra que ao incorporar a
competicdo nas andlises, as diferencas entre os gendtipos tornam-se mais evidentes e como
consequéncia, a amplitude entre o melhor e pior genitor aumenta, como também foi constato
por Scarpinati et al. (2009) que encontrou amplitudes variando de 9 a 20 m® ha -1 ano -1 em

estudos de competicao.
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7—- CONCLUSOES

O uso da covaridvel nimero de vizinhos ocasionou melhoria nas andlises devido a
diminui¢do do erro experimental e aumento da acurécia, demonstrando que a inclusido da
competicdo intergenotipica reflete mais fielmente a realidade das relacdes entre plantas nos
testes de progénies.

Com a inclusdo da covaridvel o efeito da interacdo gendtipos x ambiente passou a ser
significativo, além de demonstrar que grande parte da variacdo de DAP é devida a competicdo
intergenotipica, sendo mais influenciada pelos vizinhos mais préximos a planta focal.

Houveram mudancas na escolha dos materiais apds a inclusdo das covaridveis e
aumento da magnitude genotipica dos materiais, sugerindo que a competi¢do atua de forma

expressiva aos 3 anos.
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CAPITULO 2: USO DA COVARIAVEL NUMERO DE VIZINHOS NA
ANALISE GENETICA DE TESTE CLONAL DE Eucalyptus dunnii

RESUMO

O presente trabalho teve como objetivo determinar o impacto da covaridvel nimero de vizinhos
vivos em trés locais, no estado do Rio Grande do Sul. Os experimentos foram conduzidos nas
areas da empresa CMPC Celulose Riograndense, nos municipios de Lavras do Sul, Dom
Feliciano e Sao Jeronimo. Os testes clonais de Eucalyptus dunnii continham um total de 75
diferentes clones de eucalipto, plantados em espacamento de 3,50 x 2,14 m com delineamento
de blocos ao acaso, parcela de arvore unica e 20 repeticdes. Como testemunha, foi utilizado o
clone comercial de E. dunnii (D25). O didmetro a altura do peito (DAP), a altura total das 4rvores
(Ht), a sobrevivéncia, o volume (VOL), o incremento médio anual (IMA) e penetracdo de Pilodyn
dos testes foram mensurados. A partir dos dados coletados, foram realizadas anélises genéticas
utilizando o software Selegen REML/BLUP.Constatou-se que a significancia dos efeitos de
gendtipo e da interacdo G x A foram modificados para algumas varidveis a partir da utilizacao
das covaridveis de competi¢do. Maiores valores de acuricia e herdabilidade foram encontrados
apos a utilizagdo das covaridveis indicando maior confiabilidade na selecio Valores de
correlagdo genética entre os ambientes foram maiores apds o ajuste, possibilitando a selecao com
base em todos os locais com base em seus valores genotipicos preditos e maior uniformidade dos
materiais considerando os trés locais. Baixos coeficientes de correlacdo de Spearman foram
encontrados entre os rankings com e sem as covaridveis, indicando variagdes expressivas no
ordenamento dos individuos selecionados. Essa mudanca na escolha dos clones superiores
reforca a importancia da inclusdo das covaridveis nas andlises genéticas em testes clonais, como
possibilidade de ponderar pelo nimero de vizinhos vivos uma possivel superioridade causada

pela morte dos individuos circundantes € nao por mérito genético.

Palavras-chave: Melhoramento florestal; Interacdo Gendtipos x Ambientes (G xA); Testes

clonais; Covaridvel de competica



50

ABSTRACT

This study aimed to determine the impact of the covariate number of living neighbors in three
locations in the state of Rio Grande do Sul. The experiments were carried out in the areas of the
company CMPC Celulose Riograndense, in the municipalities of Lavras do Sul, Dom Feliciano
and S@o Jerome. The clonal tests of Eucalyptus dunnii contained a total of 75 different
eucalyptus clones, planted at a spacing of 3.50 x 2.14 m in a randomized block design, single-
tree plot and 20 replicates. As a control, the commercial clone of E. dunnii (D25) was used.
Diameter at breast height (DBH), total tree height (Ht), survival, volume (VOL), mean annual
increment (IMA) and Pilodyn penetration of the tests were measured. From the data collected,
genetic analyzes were performed using the Selegen REML/BLUP software. It was found that
the significance of the effects of genotype and G x A interaction were modified for some
variables from the use of competition covariates. The accuracy and heritability values found
after using the covariates were higher, indicating greater reliability in the selection and that
more of the phenotypic variation is attributed to genotypic variation after adjustment via the
covariate. Genetic correlation values between environments were higher after adjustment,
enabling selection based on all locations based on their predicted genotypic values and greater
uniformity of materials considering the three locations. Low Spearman correlation coefficients
were found between the rankings with and without the covariates, indicating expressive
variations in the ordering of selected individuals. Clones 1,4, 22, 26, 29, 32, 35 and 48 were
selected after adjusting the covariates for the IMA characteristic and 16, 18, 23 and 42 for the
basic density. This change in the choice of superior clones reinforces the importance of
including covariates in genetic analyzes in clonal tests, as the possibility of considering by the
number of living neighbors a possible superiority caused by the death of surrounding

individuals and not by genetic merit.

Keywords: Forest improvement; Genotypes X Environments Interaction (G x A); Clonal tests;

Competition covariate
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1- INTRODUCAO

Os programas de melhoramento genético no Brasil, consideraram durante décadas
apenas a taxa de crescimento das arvores representadas pelo incremento médio anual (GOMIDE
et al., 2005). Recentemente o termo qualidade da madeira tem assumido um aspecto
fundamental nos diferentes segmentos do mercado, possibilitando a geracao de produtos com
alta qualidade (SEGURA et al., 2017).

Para a industria de celulose e papel, a qualidade € caracterizada pela determinagdo da
densidade bdsica, teor de lignina, teor de extrativos, tamanho das fibras, rendimento da
polpacdo e consumo de madeira para producdo de celulose (GOMIDE et al., 2010). Neste
contexto, a realizacdo dessas andlises em programas de melhoramento de eucalipto torna-se
indispensavel para a determinacdo da qualidade, objetivando a maximizacdo de ganhos na
producdo de celulose (CAIXETA et al., 2003; GOMIDE et al., 2010; PROTASIO et al., 2014).

Dentre os diversos componentes da qualidade da madeira, a densidade bésica pode ser
considerada um indice universal pois € capaz de fornecer informacdes indiretas sobre outras
caracteristicas tecnoldgicas (NUNES et al., 2017; GOMIDE et al., 2014). No entanto sua
determinacdo muitas vezes € realizada por métodos caros, destrutivos e demorados o que
inviabiliza sua utilizacio (RAYMOND E APIOLAZA, 2004). Uma alternativa é fazer uso de
métodos em arvores vivas, com o emprego de resistografo, pilodyn, densitometria de raios X e
espectroscopia no infravermelho préximo (NIRS) (PADUA, 2009; DIAS, 2011; GOUVEA et
al., 2011; ARANTES et al., 2016).

A densidade é uma caracteristica influenciada principalmente pela genética da espécie,
ambiente e a interacdo entre esses dois fatores (RUY, 1998). Apesar da relevancia da interagdo
GxA, poucos sdo os trabalhos que abordam essa interagdo considerando caracteristicas de
qualidade da madeira com o clima, solo, disponibilidade hidrica, radiacao solar, ventos, relevo
e localizacdo geografica. Devido a competicdo intergenotipica esses recursos nao estao
disponiveis igualmente entre as plantas e ao competir de maneira diferenciada, os genotipos
mais agressivos podem expressar maior capacidade de aproveitamento do ambiente, resultando
em incrementos na produtividade (SCARPINATT et al., 2019).

Existe ainda uma relagcdo entre competicao e distancia entre arvores representada pelo
espacamento nos plantios, diretamente ligada com a produtividade e qualidade da madeira. O
estresse competitivo tende aumentar a medida que a area ttil da planta diminuiu como reportado

por Thorpe et al (2010) utilizando dois espagamentos diferentes. O aumento da densidade de
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plantio intensifica a competi¢do e acarreta maiores taxas de arvores dominadas e mortalidade,
o que tem efeito direto no crescimento e produtividade e pode resultar na baixa densidade da
madeira (MALAN, 1995; MORAIS, 2006); (MOULIN et al.,2017; JUNIOR et al.; 2021).
Interacdes genéticas diferenciadas também foram observadas em estudos com vizinhos que sio
mais influentes em relagdo a planta-focal de acordo com a distancia entre as arvores

Nos testes clonais é comum alta densidade de plantio em fun¢do do ndmero de
materiais a serem testados. Essa diminuicao da distancia entre plantas é um fator predominante
nos efeitos da competi¢do e que pode influenciar na escolha dos materiais superiores (THORP

et al., 2010).

2- OBJETIVOS

Avaliar o impacto do uso da covaridvel nimero de vizinhos na selecdo genética em teste

clonal de Eucalyptus dunnii estabelecidos em 3 locais diferentes.

3- OBJETIVOS ESPECIFICOS

Os objetivos especificos sdo:

L Analisar os parametros genéticos estimados por modelos com e sem uso a
covariavel nimero de vizinhos;
II. Comparar o ordenamento de gendtipos superiores, bem como o ganho genético
predito a partir de modelos com e sem uso da covaridvel;
I1I. Testar modelos com o uso de oito e dois vizinhos por dvore-alvo;
IV. Verificar a interagdo genotipos por ambientes com o uso de modelos com e sem

a covariavel nimero de vizinhos vivos.

4- MATERIAIS E METODOS

4.1 Origem dos dados
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A drea experimental da empresa CMPC Celulose Riograndense estd localizada nos
municipios de Lavras do Sul (TC1), Dom Feliciano (TC2) e Sao Jeronimo (TC3) no estado do
Rio Grande do Sul. Os testes clonais seguiram o espacamento de 3,50 x 2,14 m, totalizando
uma drea de 7,50 m?2 por planta. Foram utilizadas neste estudo 75 clones E. dunnii no TC1, 48
no TC2 E 37 no TC3, sendo os Gtimos clones comuns nos trés testes. A instala¢cdo ocorreu no
ano de 2013 em delineamento de blocos casualizados, com 20 repeticoes, parcela de planta
Unica e bordadura dupla. As testemunhas utilizadas nestes ensaios foram 7 clones comerciais
(E. saligna, E. benthamii, E. urophylla x E.grandis e trés clones de E. dunnii) da empresa
plantados dentro do experimento nos 3 testes seguindo o mesmo nudmero de repeticoes,
delineamento e nimero de drvores por parcela , dos demais clones testados. As informacdes

sobre os tratamentos utilizadas neste estudo estdo disponiveis na Tabela 1.

4.2 Coleta dos dados

Os dados foram mensurados aos 3,5 anos de idade, o didametro a altura do peito (DAP —
medido a 1,30 m da superficie do solo) e a altura total (Ht) das arvores dos experimentos. A
mensuracdo do DAP foi realizada por meio do uso de uma fita diamétrica e a altura foi obtida
com o uso do relascépio. Para calcular o volume da arvore VOL, foi utilizada a equacdo de

Schumacher e Hall (1934) conforme descrita abaixo:

X DAP? x Ht X f

VOL = 40000

Onde:

VOL= volume da arvore em m3;

DAP= diametro a altura do peito em cm;
Ht= altura total das arvores em m;

f= fator de forma adotado (0,405);

T = razao entre a circunferéncia e didmetro de um circulo (3,14159).
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A sobrevivéncia foi avaliada a partir da contagem do nimero de drvores vivas por
familia no experimento, no momento das medi¢des de DAP e Ht (3,5 anos de idade). Para este
carater foi aplicado o cédigo 1 para as drvores vivas e cddigo 0 para as arvores mortas.

A densidade basica foi determinada pelo método indireto do Pilodyn. Esse método
consiste na penetracdo de uma agulha de aco com 2,5 mm de didmetro na face exterior do
tronco, impulsionada por uma mola com for¢a constante 71 de 6 joules (GREAVES et al.,
1996). Uma secc¢ao retangular da casca no tronco com dimensdes de 3 cm de comprimento e 2
cm de largura foi retirada na altura de 1,3 metros do solo (DAP), para permitir a penetragcdo
agulha de aco apenas no lenho da drvore. Através do disparo do gatilho do aparelho no tronco,
foi medido a penetra¢do da agulha em milimetros.

Foi realizada uma medic@o na face norte e outra na face sul da arvore, em virtude da
madeira ser um material anisotrépico e apresentar caracteristicas anatOmicas diferentes ao
longo do lenho, tais como nds internos, bolsas de resina, entre outros. Quando o resultado de
alguma das duas leituras foi discrepante, foi realizada uma terceira leitura, desconsiderando a
leitura anterior. Para as anélises foi considerada a média das duas leituras.

Os dados de profundidade de penetracio em milimetros (mm) coletados no
equipamento foram convertidos para densidade bdsica em quilograma por metro cubico (Kg m”

3) por meio da multiplicacdo por um fator de conversio, proposto por Nunes (2015):

ol =
X
~y
Il
W}

Onde:

P = Profundidade de penetragio média do experimento;

F = fator de conversio a ser encontrado;

D =420 Kg m™, densidade bdsica média da madeira de E. dunnii constatada em estudos

anteriores na empresa

Com isso, a densidade basica medida indiretamente pelo Pilodyn e convertida para Kg

m™ (Db) é dada para cada individuo como:
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Onde:
Db = densidade bdsica medida pelo Pilodyn e convertida para Kg m™;
P = profundidade de penetragdo do Pilodyn em cada drvore individualmente;

F = fator de conversdo para Kg m™,
4.3 Contagem do nimero de vizinhos
4.3.1 Considerando todos os vizinhos de uma arvore-focal
A anélise foi realizada mediante a contagem do nimero de vizinhos vivos de cada clone,
considerando que cada individuo possa apresentar no maximo 8 vizinhos (figura 1).

4.3.2 Considerando os vizinhos mais proximos de uma arvore-focal

A andlise foi realizada mediante a contagem do nimero de vizinhos vivos de cada clone,

considerando que cada individuo possa apresentar no maximo 2 vizinhos (figura 1).

4im

£
=

Figura 1. Croqui da distribuicdo das arvores no campo dos testes clonais com espacamento 3,50 x
2,17m. A: considerando 8 drvores competidoras e B: considerando 2 arvores competidoras. AOl=

arvore objeto e AC=drvore competidora.
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4.4 Analise de Covariancia

Para ajustar a varidvel resposta, quando influenciada por uma varidvel adicional, utiliza-
se normalmente a andlise de covariancia. Este método permite corrigir os dados de uma forma
tal que as variagdes devidas a covaridvel sejam minimizadas, ou até mesmo anuladas, deste
modo, é possivel obter estimativas corretas dos componentes de variancia e de outros
parametros por meio desta obtidos (RESENDE, 2000).

As pressuposi¢cdes desejadas para se proceder a andlise, incluindo uma covaridvel,

conforme Bhering e Teodoro (2021) sdo as seguintes:

L A covaridvel é uma varidvel quantitativa, medida sem erro e independente dos
tratamentos;
II. O residuo deve ser normalmente distribuido com média zero e variancia comum.

Para verificar as duas pressuposi¢des deve-se realizar a andlise de varidncia para a
covaridvel, e verificar se existe diferenca significativa entre os tratamentos, em caso negativo,
conclui- se que a variacdo foi aleatdria, e, portanto, a andlise de covariancia deve ser aplicada
(BHERING e TEODORO, 2021).

As andlises de variancia das covaridveis foram efetuadas por meio do software RBio
utilizando o modelo em DBC:

Yij:m+tl'+7’}'+€ij

Em que:

Y;; : € a varidvel dependente obtida no tratamento i no bloco j;
m: média geral do ensaio;

t; : efeito do i-simo genoétipo;

r;: efeito do j-€simo bloco;

e;;: erro aleatorio
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4.5 Modelos Estatisticos

Para avaliar o efeito do uso da covaridvel, os caracteres serdo analisados pelo
procedimento REML/BLUP, proposto por Resende (2002), adequado aos testes de progénies e
procedéncias de meios irmdos sob delineamento de blocos completos casualizados, em vérios

locais e uma planta na parcela. O modelo estatistico utilizado sera:

y = Xr + Cov + Zg + Wp + Ti + e, em que:

r

y € o vetor de dados, “r” é o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos)
somados a média geral, “g” ¢ o vetor dos efeitos genotipicos individuais (assumidos como

(1343
1

aleatorios), “p” € o vetor dos efeitos de procedéncias (assumidos como aleatérios), ¢ vetor
dos efeitos da interagdo gendtipo x ambiente (aleatorios) e “e” o vetor de erros ou residuos
(aleatorios). O coeficiente P refere-se a regressao associada a covaridvel Cov. As letras romanas

maiusculas (X, Z, W e T) representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Para fins de comparacao, os dados, que ndo considera a covaridvel nimero de vizinhos.

O modelo estatistico sera:

y = Xr +7Zg+ Wi+ e, em que:

y ¢ o vetor de dados, “r” € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos)
somados a média geral, “g” € o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios), “i”
¢ vetor dos efeitos da interacdo gendtipo x ambiente (aleatdrios), e “e” o vetor de erros ou
residuos (aleatdrios). As letras maidsculas (X, Z e W) representam as matrizes de incidéncia

para os referidos efeitos.

Os componentes de variancia e parametros genéticos foram estimados para o caracteres
IMA, DAP e volume. A significAncia do modelo estatistico foi obtida pela Andlise de Deviance
(ANADEYV), pelo teste da razdo da méaxima verossimilhanca (LRT) (RESENDE, 2007). As

deviances serdo obtidas conforme descrito por Resende (2007).



58

5- RESULTADOS
5.1 Pressupostos para analise de covariancia

Verificou-se que as covaridveis 8 e 2 vizinhos n@o apresentaram interagdes
significativas com os tratamentos, ou seja, nao sao afetadas pelos mesmos e desprovidas de erro

no teste clonal localizado em Lavras do Sul (Tabela 1).

Tabela 1. Analise de Varidncia das covariaveis 8 e 2 vizinhos (ANCOVA) em Lavras do
Sul (horto florestal Rincdo dos Soares).

FV GL SQ QM F
Covg  ReP 19 201 1058  5.498%
Trat 75 13540 1,80  0.94™
Res 1425 2742,10 1,92
FV GL SQ QM F
%k
Covn  Rep 19 31,10 1,63 3,69

Trat 75 28,40 0,37 0.85"
Res 1425 632,6 0,44

": ndo significativo e *: significativo ao nivel de probabilidade de 0,05 de acordo com o teste Qui-quadrado.
Qui-quadrado tabelado: 3,84

Nao foram observadas interacdes significativas entre a covaridvel e os tratamentos para
o teste clonal em Dom Feliciano como mostra a Tabela 2.
Tabela 2. Andlise de Variancia das covariaveis 8 e 2 vizinhos (ANCOVA) em Dom

Feliciano (horto florestal Quitéria).

FV GL SQ QM F
Rep 19 137.6 724 3.74%
Cov-8 1t 48 8710 181  093™
Res 912 176480 1,93
FV GL SQ QM F
ES
Covy  EeP 19 170 089  2.15

Trat 48 22,2 0,46 1,12™
Res 912 378,9 0,41

": ndo significativo e *: significativo ao nivel de probabilidade de 0,05 de acordo com o teste Qui-quadrado.
Qui-quadrado tabelado: 3,84
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Resultados semelhantes foram encontrados no teste clonal localizado em Sao Jerdnimo,

indicando ndo existir interacdo significativa segundo o valor de F para p<0,05.

Tabela 3. Andlise de Variancia das covaridveis 8 e 2 vizinhos (ANCOVA) em Sio

Jerdnimo (horto florestal Ramos).

FV GL SQ QM F
Rep 19 191 10,05 5.15%
Cov-8 37 6060 1,63  0.84"™
Res 703 13708 1.95
FV GL sQ QM F
ES
Covy  EeP 19 2234 117 270

Trat 37 14,85 0,40 0,92
Res 703 305,91 0,43

": ndo significativo e *: significativo ao nivel de probabilidade de 0,05 de acordo com o teste Qui-quadrado. Qui-
quadrado tabelado: 3,84

Conclui-se, portanto que a variacdo foi aleatdria e as covaridveis podem ser utilizadas

para as varidveis de interesse em todos os 3 locais.

5.2 Teste da Razao de verossimilhanca (LRT)

A significancia do efeito genético foi alterada ao incorporar as covaridveis nimero de
vizinhos nas andlises para a varidvel sobrevivéncia que passou a ser significativa e altura que
se tornou nao significativa a partir da utilizacdo da covaridvel 2 vizinhos. O efeito da interacao
gendtipos X ambientes deixou de ser significativo para DAP quando foi utilizado a covaridvel
2 vizinhos. Resultados semelhantes foram encontrados para IMA e SOB que tiveram valores
de LRT ndo significativos depois da inclusdo das covaridveis no modelo. As varidveis Pilodyn
e Densidade mantiveram os valores de LRT significativos para ambos os efeitos depois da

utilizacdo das covaridveis (Figura 2).
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Figura 2. Teste da razdo de verossimilhanca (LRT), com e sem o uso da covaridvel nimero de
vizinhos, com 8 e 2 vizinhos, utilizando o teste Qui-Quadrado com 1 grau de liberdade (p <0,01)
(representado pela linha tracejada) dos efeitos genéticos (Gen) e interacdo entre clones e

ambientes (GxA), obtidas na andlise conjunta dos ambientes de E. dunnii aos 3,5 anos.
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53 Estimativa de parametros genéticos

Foram observados maiores valores de variancia genética (ng) e menores de variancia da
interagdo GXA (o/«,) ap0s a utilizagdo dos modelos com covaridveis. Maiores valores de
variancia fenotipica individual (sz) e residual (62) foram encontrados apés o ajuste pelas

covariaveis (Tabela 4).

Neste estudo foram observados maiores valores de herdabilidade ao considerar as
covaridveis nas andlises. Valores moderados de herdabilidade individual no sentido amplo livre
da interagdo para Pilodyn e densidade basica (Db), incremento médio anual (IMA) e diametro
a altura do peito (DAP). Valores de herdabilidade baixos foram observados para os caracteres
altura total (H) e sobrevivéncia (SOB), indicando ser caracteristicas fortemente influenciado
pelo ambiente nos casos de testes clonais.

Os valores genéticos das caracteristicas de crescimento e qualidade da madeira avaliadas
nesse estudo foram preditos com altas acuricias. Valores entre 0,95 e 0,85 foram observados
para estas caracteristicas, podendo ser classificadas como de alta precisdo os caracteres DAP e
H, VOL e IMA, e, de precisdao muito alta, Pilodyn e Db. Assim, ressalta-se o elevado rigor
experimental do presente estudo e a seguranga na selecdo dos clones para as caracteristicas
relacionadas a qualidade da madeira

A correlacdo genotipica entre os ambientes, foram em sua maioria, consideradas altas,
sobretudo apds a utilizagdo das covaridveis e variaram de 0,68 a 0,99. O aumento verificado
nessa estimativa apds o ajuste das covaridveis indica maior estabilidade das caracteristicas nos
trés ambientes, possibilitando a selecdo com base em todos os locais mediantes seus valores

genotipicos.



Tabela 4 - Estimativas de pardmetros genéticos (REML individual), para os caracteres didmetro a altura do peito (DAP em cm), altura
total (H em m), incremento médio anual (IMA, em m? ha! ano-!), Pilodyn (mm) densidade bsica (Db em Kg m?) para clones de E. dunnii,
avaliados na andlise conjunta entre os ambientes.

R DAP (cm) H (m) IMA (m?® ha™ ano™)
g arametrots / Sem Cov Cov Sem C Cov Cov Sem C C 3) C ’
omponentes Cov ) 2) em Cov ®) 2) em Cov Cov (8) Cov (2)
ng 2,29 2,99 3,13 0,52 0,69 0,70 112,97 143,08 146,65
ngxa 1,06 0,07 0,07 0,08 0,01 0,01 35,92 2,42 3,18
ol 12,45 14,13 14,44 5,40 6,77 6,82 485,83 558,29 572,93
sz 15,80 17,25 17,69 6,01 7,69 7,74 634,73 704,55 723,32
Acgen 0,81 0,90 0,90 0,80 0,83 0,83 0,85 0,91 0,91
h’g 0,15 0,17 0,18 0,09 0,09 0,09 0,18 0,20 0,20
W’mg 0,77 0,39 0,39 0,80 0,23 0,23 0,82 0,43 0,43
rgloc 0,68 0,98 0,98 0,86 0,98 0,98 0,76 0,98 0,98
Média Geral 15,55 15,50 51,07
N Pilodyn (mm) Db (Kg m?) SOB
Parametros/
Componentes Sem Cov  Cov (8) Cov (2) Sem Cov  Cov(8) Cov(2) Sem Cov  Cov (8) Cov(2)
o; 1,39 1,74 1,91 902,70 1251,29 1276,29 0,0007  0,0095 0,0090
Olxa 0,20 0,09 0,01 117,27 14,68 8,36 0,0084 0,0006 0,0006
ol 2,98 3,15 3,14 2204,44 232774 2323,82 0,1998 0,1929 0,1951
of 4,57 5,14 5,23 3224,42 3715,96 3729,59 0,2089 0,2045 0,2060
Acgen 0,90 0,93 0,95 0,89 0,93 0,94 0,70 0,78 0,77
h’g 0,30 0,34 0,36 0,28 0,34 0,34 0,0034 0,0466 0,0435
Wmg 0,91 0,60 0,63 0,91 0,60 0,61 0,0886  0,0028 0,1200
rgloc 0,87 0,95 0,98 0,89 0,99 0,99 0,77 0,94 0,93
Média Geral 16,50 434,54 0,70

agz: variancia genotipica; agzxa: variancia da interacio gendtipos x ambientes; ¢2: varincia residual; afz: variancia fenotipica
individual; h; : herdabilidade no sentido amplo; h,zng: herdabilidade média de genétipo, assumindo a sobrevivéncia como completa;
Acgen : acuracia da selecdo de clones; rgloc: correlacdo genotipica entre os ambientes; Média Geral: Média geral dos caracteres
entre os ambientes

62
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5.4 Ordenamento dos clones

Foram ordenados os 20 melhores clones de acordo com os valores genotipicos livres
de interacdo (u+g) na andlise conjunta dos 3 ambientes para a caracteristica IMA (tabela 4) e
Densidade bésica.

Os valores genotipicos bem como os ganhos genéticos para a caracteristica IMA
encontrados apds a utilizagdo das covaridveis foram maiores que nas andlises sem o ajuste
demonstrando que a ndo utilizacdo das covaridveis subestima esses valores. Foi observado
também o aumento da amplitude entre o melhor e o pior clone selecionado, variando de 11,83
a 26,67 evidenciando que ao incluir a competi¢do via covaridveis numero de vizinhos, as
diferencas entre os melhores e os piores genétipos ficam mais evidentes corroborando com os
resultados de Scarpinati et al. (2009) com valores de amplitude variando de 9,32 a 19,98
utilizando covaridveis de competicao.

Os 5 clones superiores selecionados pela anélise sem a covaridvel foram 11, 9, 34, 54
e 14 e também foram encontrados no ranking para anélise com covaridvel 8 e 2, permutando
apenas a posicdo ocupada, exceto o clone 34 que ocupou a 8° posicdo em ambas as andlises
com as covaridveis de competi¢do. O ganho predito com base na média dos 5 melhores clones
em relacdo a melhor testemunha (clone 80) foram diferentes nos trés ordenamentos variando
de 16 a 47%, considerados altos, evidenciando que maiores ganhos com o IMA podem ser
obtidos quando as covaridveis sdo utilizadas.

Além da diferenca no ganho predito, a testemunha comercial aparece em posi¢oes
diferentes quando foi utilizado 8 vizinhos como covaridel em comparagdo com o a andlise sem
o0 ajuste, ndo sendo observada entre os 20 melhores clones quando foi utilizado a covardvel 2
vizinhos. Os materias 1,4, 22, 26, 29, 32, 35 e 48 apareceram do ranking para a varidvel IMA
ap6és o ajuste feito pelas covaridveis o que confirma mudancas significativas e reforca a
importancia de incorporar essas covariaveis nas andlises rotineiras.

Os 20 melhores clones foram ordenados para densidade basica de acordo com os
valores genotipicos preditos (u+g) (Tabela 6). Os clones 16, 18, 23 e 42 foram selecionados
apenas depois do ajuste pelas covaridveis e os clones 51 e 68 foram excluidos da sele¢ao apds

0 ajuste.
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Tabela 5 - Ordenamento dos clones por seus valores genotipicos (u+g) e ganhos preditos para IMA (m3 ha! ano-'), na andlise conjunta entre os 3
ambientes.

Ordem/ *sem cov **cov 8 vizinhos ***cov 2 vizinhos
IMA (u + IMA (u +

método Gendtipo g) GSt% Gendtipo 2) GSt% Gendétipo IMA (u + g) GSt%
1 11 49,40 28,22 9 67,08 59,12 9 66,89 65,85
2 9 46,80 21,46 11 62,85 49,08 11 62,66 55,36
3 34 43,07 11,78 14 58,57 38,92 14 58,55 45,18
4 54 42,66 10,72 47 56,15 33,19 47 56,18 39,29
5 14 41,84 8,58 54 52,62 24,81 54 52,74 30,76
6 47 41,07 6,60 35 46,66 10,68 35 46,63 15,62
7 20 40,59 5,36 70 45,90 8,88 70 45,95 13,93
8 70 40,06 3,97 34 45,64 8,26 34 45,63 13,14
9 27 39,83 3,38 58 45,17 7,14 58 45,05 11,70
10 63 39,73 3,11 63 44,94 6,60 63 45,00 11,58
11 58 39,72 3,09 22 44,40 5,32 22 44,49 10,30
12 8 39,14 1,59 4 43,63 3,48 4 43,75 8,48
13 21 39,04 1,33 20 43,02 2,04 20 43,09 6,84
14 80(t) 38,53 0,00 29 42,92 1,80 29 42,98 6,56
15 65 38,22 -0,80 48 42,68 1,23 48 42,66 5,78
16 57 38,11 -1,10 80(t) 42,16 0,00 65 41,44 2,74
17 40 37,78 -1,95 65 41,26 -2,14 32 41,07 1,84
18 25 37,68 -2,19 32 41,05 -2,64 57 41,07 1,84
19 66 37,59 -2,44 57 40,98 -2,80 1 40,35 0,05
20 33 37,57 -2,48 1 40,17 -4,72 26 40,22 -0,28

Amplitude 11,83 26,91 26,67

*Ganho (u+g) dos 5 melhores clones em relacdo a testemunha (38,53): 16,15%
** Ganho (u+g) dos 5 melhores clones em relagdo a testemunha (42,16): 41,02%
*#% Ganho (u+g) dos 5 melhores clones em relagdo a testemunha (40,33): 47,28%
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Tabela 6 - Ordenamento dos clones por seus valores genotipicos (u+g) e ganhos preditos para Db (Kg m?) na andlise conjunta entre os 3 ambientes.

Ordem/ *sem cov **cov § vizinhos ***cov 2 vizinhos

método Gendtipo Db (u + g) GSt% Gendtipo Db (u + g) GSt% Gendtipo Db (u + g) GSt%
1 12 505,05 20,82 46 538,69 33,93 46 537,54 23,02
2 46 501,88 20,06 12 514,16 27,83 12 514,15 17,67
3 34 494,83 18,37 34 512,10 27,32 34 511,69 17,10
4 43 479,81 14,78 40 504,34 25,39 40 504,39 15,43
5 40 476,43 13,97 27 488,28 21,40 27 489,01 11,91
6 65 474,26 13,45 19 484,43 20,44 43 484,82 10,95
7 74 471,38 12,76 43 483,48 20,20 19 483,19 10,58
8 36 468,05 11,97 8 471,20 18,64 8 477,23 9,22
9 75 467,86 11,92 24 471,78 17,29 24 472,83 8,21
10 27 463,67 10,92 36 470,66 17,02 36 469,97 7,56
11 24 463,17 10,80 65 467,80 16,31 65 469,27 7,40
12 8 463,05 10,77 18 466,87 16,07 18 466,55 6,77
13 64 460,83 10,24 9 464,68 15,53 9 464,83 6,38
14 6 456,00 9,08 6 463,45 15,22 74 463,03 5,97
15 19 455,61 8,99 74 462,33 14,95 6 462,47 5,84
16 68 453,43 8,47 75 459,38 14,21 42 460,24 5,33
17 9 453,35 8,45 16 456,63 13,53 75 458,08 4,83
18 51 452,50 8,25 17 455,93 13,36 17 456,63 4,50
19 17 450,58 7,79 64 452,57 12,52 16 456,29 4,43
20 42 449,50 7,53 23 450,47 12,00 23 451,45 3,32

Amplitude 55,55 88,22 86,09

*Ganho (u+g) dos 5 melhores clones em relacdo a testemunha (418,02): 17,60%

** Ganho (u+g) dos 5 melhores clones em relagdo a testemunha (402,21): 27,17,02%

*#* Ganho (u+g) dos 5 melhores clones em relagdo a testemunha (436,21): 17,02%
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O ganho predito com base na média dos 5 melhores clones em relacdo a melhor
testemunha (clone 80) variou de 17 a 27%, considerados altos, deixando evidente que maiores
ganhos com a densidade podem ser obtidos quando as covaridveis sdo utilizadas.

A alta correlagdo de Spearman (r) (0,84) encontrada entre o ordenamento obtido pelo
uso das covaridveis 8 e 2, indicam que houveram poucas alteracdes no ordenamento dos clones
para selecdo para a varidvel IMA. Baixos valores de correlagdio de 0,21 e 0,33 foram
encontrados entre os rankings de convaridvel 8 x sem covaridvel e covaridvel 2 x sem
covaridvel, respectivamente. Em relacdo a densidade bdésica, os coeficientes exibiram valores
baixissimos de correlacdo (0,08) e (0,03) indicando extrema diferenca nas posi¢des ocupadas
pelos clones, exceto quando comparamos os rankings entre covariavel 8 e 2 que se mostraram

semelhantes no ordenamento dos materiais com valor de correlagdo de spearman de 0,75.

Alguns individuos que seriam selecionados sem ajuste dos dados, principalmente os
mais proximos das falhas causadas pela mortalidade das arvores, deixaram de ser selecionados
apos o ajuste dos dados como aconteceu com o clone 8, ocupando a 12° posi¢ao no ranking sem
o uso da covaridvel e que ndo foi selecionado apds o ajuste. Contudo, alguns individuos que
foram selecionados antes pelo ajuste de dados e que ndo estavam proximos as falhas,
permaneceram na selecdo, como € o caso dos individuos 9 e 11 e 54 que ocuparam as primeiras
posicoes independente de usar ou ndo o ajuste. Em relag@o a variavel IMA, 35% dos clones
entre os 20 selecionados na andlise sem covariavel ndo estio presentes no ranking da covaridvel
8 vizinhos. Essa diferenga é ainda maior quando comparamos com o ranking utilizando 2
vizinhos, chegando a 40%. Para o ordenamento com base na densidade basica as diferengas sdo
menores, com 15% dos clones diferentes entre o ranking sem a covaridvel e covaridvel 8
vizinhos e 20% quando comparamos com o ranking utilizando 2 vizinhos como covaridvel no

modelo.
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Figura 2. Detalhe do teste clonal que demonstra os individuos que seriam selecionados para
IMA antes do ajuste pela covaridvel, apds o ajuste e que permanece selecionado apds o ajuste

dos dados.

Selecionado antes e depois do ajuste

Selecionado depois do ajuste

Selecionado antes do ajuste

Falha

6—- DISCUSSAO

6.1 Teste da razao de verossimilhanca (LRT)

Sem a correcdo pelo uso da covaridvel, a interacdo gendtipos X ambientes mostrou-se
significativa para a varidvel IMA, passando a ser ndo significativa apds a inclusdo das
covaridveis. A mudanca da significancia ap6s o ajuste indica que os gendtipos dos 3 ambientes
poderiam estar em apenas uma zona de melhoramento. Quando a interacdo G x A € significativa
mais zonas necessitam ser estabelecidas de modo que, dentro delas essa interagdo seja minima

e cada uma seguird um programa de melhoramento especifico (RESENDE, 2016).

A mudanca ocorrida na significancia dos efeitos genéticos dos clones a partir do uso das

covaridveis s6 foram observadas na variavel sobrevivéncia, provavelmente porque ela esta
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intimamente relacionada com o ndmero de vizinhos vivos que € utilizada como covaridvel neste
estudo. A existéncia de diferenca significativa entre os genétipos indica que seus efeitos
explicam parte da variacdo total, o que demonstra a possibilidade de obtencdo de ganhos

mediante a selecio dessa caracteristica.

6.2  Estimativa de parametros genéticos

Ao avaliar os clones de Eucaliptus aos 3,5 anos de idade sob o uso das covaridveis
observa-se um aumento da varidncia genotipica (ng) em torno de 30% para as varidveis
analisadas, com destaque para a densidade bdsica que teve a variincia genotipica aumentada
em torno de 40%. Scarpinati et al. (2009) analisando clones de eucalipto aos 3 anos de idade
observaram que houve uma tendéncia no aumento da variancia genotipica e variancia fenotipica

(afz) causada pelo aumento da competicdo intergenotipica ao utilizar parcelas de tamanho
menor e favorecer o aumento no nivel de competi¢dao. O aumento da agz e afz demonstram que

os dados ajustados pelas covaridveis aumentam a variacao entre o melhor e o pior material

genético e favorece a discriminagdo dos clones (AMARAL, 2016).

O aumento das variancias implicou também no aumento da herdabilidade hj que reflete
o quanto da variacdo fenotipica € atribuida a variacio genotipica, ou seja, as covaridveis foram
capazes de elevar os valores de herdabilidade, indicando que as diferencas fenotipicas entre os

individuos sdo causadas por diferencas genéticas entre os mesmos (SILVEIRA, 2007);

(FALCONER e MACKAY, 1996).

Era esperado uma diminui¢do da variancia residual apds o ajuste com as covaridveis
como observado por LeonardeczNeto et al. (2003), Ye e Jayawickrama (2008) e Pavan et al.
(2012), porém um aumento foi observado por Ishibashi et al. (2017) utilizando diferentes

covaridveis de competicdo em Pinus taeda.

Apds o ajuste houve um expressivo aumento da correlagdo genética dos ambientes
(rgloc) acompanhado da diminui¢do da variancia da interacdo gendtipos x ambientes (ajxa)
que demonstram maior estabilidade dos genétipos nos trés ambientes quando a competi¢cdo é
levada em considerag@o. Quando ocorre o contrdrio, ou seja, valores baixos para rgloc sugere

que a performance relativa dos clones ndo é consistente nos ambientes da rede experimental, e
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surge a interacdo GxA sendo necessdrio separar dreas especificas para determinados genétipos,

para ndo prejudicar a selecao dos clones superiores (OSORIO et al., 2001).

O uso das covaridveis possibilitaram o aumento da acuricia de sele¢do de clones que
mede a correlacdo entre o valor genético verdadeiro e o valor predito e permite discernir o
método que conduz a maiores possibilidades de ganho (RESENDE et. al, 1995);
(LEONARDECZ-NETO et. Al, 1999). Tal pardmetro ndo depende apenas da magnitude da
variagdo residual e do nimero de repeticdes, mas leva em consideragdo, também, a propor¢cao
entre as variacoes de natureza genética e residual associadas ao cardter em avaliacdo

(RESENDE, 2007).

6.3  Ordenamento dos clones

Dentre os dois tipos de competi¢do, intergenotipica e intra-genotipica, a intergenotipica
¢ a mais importante para o teste genético, pois faz com que a amplitude entre os materiais
aumente (JUNIOR et. al, 2020). Esta é uma contribuicio importante para futuros testes
genéticos na selecao de gendtipos superiores, pois como a competicao influencia o desempenho
dos materiais de forma diferenciada entre eles, isso pode levar a supressdo de alguns genétipos
que poderiam ser promissores, ou na supervalorizacdo de materiais altamente competitivos
(PAVAN et al., 2012). Os valores genéticos preditos para IMA utilizando a covariavel
mostraram um aumento no valor genético predito dos individuos e apenas 65% destes materiais
foram encontrados no ranking sem covaridvel. As baixas correlagdes encontradas entre o
ordenamento dos clones com e sem a covaridvel, indicam que existem diferencas importantes
na posicdo dos genétipos e que a competicdo € um fator de extrema relevancia em anélise
genética em testes clonais.

Os materiais genéticos podem apresentar aptidoes diferenciadas com ou sem aumento
do crescimento, ocasionadas pela falta de competicdao em virtude das falhas também observados
por Pavan et al. (2012) e Ishibashi et al. (2017) em testes de progénies com idades superiores
ao deste estudo. Alguns individuos podem ser selecionados sem ajuste dos dados,
principalmente os mais proximos das falhas, e deixam de ser selecionados apds o ajuste, como
€ o caso do gendtipo 8 que provavelmente foi selecionado por ter sido beneficiado pela morte
ou baixa competitividade de seus vizinhos e ndo pelo fato de ser geneticamente superior.
Contudo, alguns individuos que foram selecionados previamente pelo ajuste € que ndo estavam

proximos as vizinhas mortas, podem permanecer selecionados como foi o caso dos genotipos
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9, 11 e 54 que ocupam posi¢do de destaque nos rankings independente de corrigir ou ndo pela
covaridvel, ou ainda o clone 20 que também foi selecionado antes e depois do ajuste, mas ocupa
posicdes medianas nos rankings, variando de 7° a 13°. Devido a capacidade de se manter nas
posicdes iniciais dos rankings antes e depois do ajuste, como o caso dos clones 9, 11 e 54, eles
podem ser considerados materiais verdadeiramente superiores, pois ndo foram penalizados pela
covariavel.

A explicacdo para essas mudancas pode ser justificada pela idade do teste clonal, porém
Nunes et al. (2018), estudando um teste clonal de eucalipto em parcelas lineares nas fases
iniciais e parcelas quadradas nas fases finais, observaram que o efeito da competi¢do atua
diretamente sobre os individuos na fase final. Mas ressalta que a avaliagcdo do efeito competitivo
deve ser realizada em testes de progénies e clonais para garantir uma selecdo adequada e
eficiente. Conforme mostram os autores citados, esse ajuste para competi¢do deve ocorrer a
partir do momento em que a competicao interfere na selecao do material genético, corroborando
com este trabalho. Portanto o ajuste de modelos utilizando as covaridveis deve ser incluido no

procedimento de rotina na anélise para a selec¢do de clones.

7—- CONCLUSAO

O uso das covaridveis nimero de vizinhos € eficiente para corrigir os efeitos da
competi¢do em testes clonais devido a melhoria na precisdo experimental e eficiéncia da selecao
aos 3,5 anos de idade, com aumento da acurécia e herdabilidade respectivamente.

As covaridveis reduziram a variancia da interacdo GXA e ocasionaram aumento da
correlagdo genotipica do desempenho das progénies nos trés ambientes permitindo a efici€éncia
da selecdo simultanea para todos os locais. Além disso, a covaridvel teve impacto na
significancia dos efeitos da interacdo gendtipos x ambientes, reforcando a escolha de somente
uma zona de melhoramento.

Mudancgas significativas no ranking foram observadas apds o uso das covaridveis,
demonstrando que diversos clones podem ser selecionados em virtude de melhores condi¢des

de crescimento devido as falhas das plantas vizinhas, e ndo devido ao seu mérito genético
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