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RESUMO

O eucalipto (Eucalyptus spp.) é atualmente o género florestal mais plantado no Brasil. O
aumento da produtividade do eucalipto se deu em virtude principalmente da obtencédo de
genotipos superiores através do melhoramento genético, desenvolvimento da clonagem e
melhorias no manejo. A interacdo de genotipos com ambientes (GxA) é um grande desafio
para os melhoristas, pois torna imprevisivel o comportamento dos gendtipos em diferentes
ambientes, dificultando a selecdo e recomendacdo de materiais genéticos superiores. O
objetivo desse trabalho foi estimar os efeitos da interacdo GxA, estabilidade, adaptabilidade
e parametros genéticos de 50 clones avaliados em uma rede com 8 testes clonais na regido
de fronteira dos estados do Maranhdo, Para e Tocantins. Os ensaios foram implantados nos
anos de 2016 e 2017 seguindo o delineamento de blocos completos casualizados com seis
repeticdes, 80 tratamentos (clones) e parcelas lineares de cinco plantas. Foram utilizados
dados de incremento médio anual (IMA, m3.hat.ano?) aos 3 anos de idade e por meio da
metodologia de modelos mistos via procedimento REML/BLUP foram realizadas as analises
individuais (por experimento) e conjuntas (todos experimentos) para estimar os efeitos
genotipicos, ambientais e de interacdo GxA. A partir dessas estimativas, foram realizadas
analises de adaptabilidade, estabilidade e estratificacdo ambiental por meio do método GGE
biplot. O efeito genotipico contribuiu com 37,5% da variancia observada e o efeito da
interacdo GxA com 33,0%, na andlise conjunta. Decompondo a interacdo, foi possivel
observar que houve predominancia da interacdo de natureza complexa (61,4%), indicando a
selecdo de materiais genéticos superiores especificos para cada ambiente como uma melhor
estratégia para capitalizar os ganhos com a selecdo. A produtividade encontrada nos
experimentos localizados no bioma Amazonia foi maior que do Cerrado. Foi observado
grande potencial de ganho com selecdo em todos os ambientes. Em todas as analises
realizadas os gendtipos G34 e GO05 se mostraram superiores, mas também foi possivel
identificar clones especificos para alguns ambientes.

Palavras chave: Eucalipto, GGE Biplot, Interacdo GxA, Estabilidade, Adaptabilidade



ABSTRACT

Eucalypts (Eucalyptus spp.) is currently the most planted forest genus in Brazil. The increase
in Eucalyptus productivity is mainly due to the selection of superior genotypes through
genetic improvement and silviculture. The genotype x environment (GXE) interaction is a
significant challenge for tree improvement programs, as it makes the growth of genotypes
in different environments unpredictable and the selection and deployment of superior genetic
materials difficult. The objective of this work was to estimate the effects of GXE interaction,
stability, adaptability, and genetic parameters of 50 clones evaluated in a network consisting
of eight clonal trials established in Maranh&o, Para and Tocantins states in Brazil. The trials
were planted in 2016 and 2017 in a randomized complete block design with six replicates,
80 treatments (clones) and linear plots of five plants. The analyzed variable was three years-
old mean annual increment (MAI, m3.hal.year?). Using mixed model methodology via
REML/BLUP procedure, individual (per experiment) and joint analysis (of all experiments)
were performed to estimate genotypic, environmental and GXE interaction effects. From
these estimates, adaptability, stability and environmental stratification analysis were
performed using the GGE biplot method. The genotypic effect contributed with 37.5% of
the observed variance and the effect of the GXE interaction with 33.0%, in the joint analysis.
Decomposing the interaction, it was possible to observe a predominance of complex
interaction (61.4%), indicating the selection of superior genetic materials specific for each
environment as a better strategy to capitalize gains with selection. Trials planted in the
Amazon biome presented higher productivity. It was observed great potential for gain with
selection in all environments, with genotypes G34 and G05 being superior. However, it was
also possible to identify specific clones.

Keywords: Eucalyptus, GGE Biplot, GXE interaction, stability, adaptability
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1 INTRODUCAO

O setor florestal brasileiro destaca-se por sua importancia econémica, social e
ambiental. Responsavel pela producdo de madeira serrada, papel, celulose, painéis de
madeira, pisos laminados e carvao vegetal, o setor florestal registrou uma receita bruta total
de R$ 97,4 bilhGes em 2019, o que representou 1,2% do PIB nacional com um saldo na
balanca comercial de US$ 10,3 bilhdes (IBA, 2020). Ao todo, o setor emprega
aproximadamente 3,75 milhdes de pessoas, alem de beneficiar mais de 6,9 milhGes de
brasileiros com seus programas e projetos sociais, que tem como objetivo desenvolver e
melhorar a qualidade de vida das comunidades onde atua (IBA, 2020). Além disso, em 2019
0 setor contabilizou 5,9 milhGes de hectares de areas de conservacdo de florestas nativas.
Estima-se que essa area de conservacdo somada aos 9 milhdes de hectares com florestas
plantadas no Brasil possuem potencial de estocar cerca de 4,48 bilhdes de toneladas de CO>
equivalente (IBA, 2020). Todos esses pontos aliados & adogdo de tecnologias de ponta,
permitem a obtencdo de altas produtividades, tornando o setor florestal brasileiro uma
referéncia mundial.

O eucalipto é a cultura florestal mais importante do Brasil, sendo responsavel por
77% dos 9 milhdes de hectares de florestas plantadas no pais (IBA, 2020). Introduzido no
final do século XIX, seu sucesso foi devido principalmente a sua ampla adapta¢éo nos climas
e solos brasileiros, e seu rapido crescimento. Entretanto, nos tltimos anos, a produtividade
dos plantios manteve-se relativamente estavel, apesar dos investimentos em melhoramento
genético, pesquisas e desenvolvimento ndo terem parado. Isso se deve ao aumento da
ocorréncia de problemas fitossanitarios, surgimento de novas pragas, expansao das areas de
plantio para novas regides com condi¢des de clima e solo menos favoraveis e irregularidade
do regime de chuvas. Tendo em vista esses desafios, é imprescindivel a selecdo de materiais
genéticos mais ruasticos, estaveis e adaptados a essa nova realidade imposta pela expanséo
das fronteiras florestais no pais.

A interacdo de gendtipos x ambientes (GxA) é a resposta diferencial de gendtipos
frente as variacbes ambientais. O efeito da interacdo GxA é o principal desafio dos
melhoristas, pois torna imprevisivel o comportamento dos gendtipos em diferentes
ambientes, dificultando a selecéo e recomendacao de materiais genéticos superiores. Faz-se
necessario entdo que toda experimentacdo dos genotipos seja realizada nas condi¢Bes onde

potencialmente serdo plantados. No entanto, para os programas de melhoramento que
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desenvolvem gendtipos para plantios que abrangem &reas muito extensas e diversas, a
avaliacdo em todas as condicGes edafocliméticas disponiveis para plantios comerciais é
inviavel. Desta forma, as redes experimentais dos programas de melhoramento devem ser
conduzidas em ambientes representativos de suas areas de plantio, que podem ser
estratificadas. Muitas vezes essa estratificacdo, ou agrupamento de ambientes, ocorre com
base em parédmetros climaticos, edaficos e ecofisioldgicos. Apesar destas informacGes
subsidiarem o estabelecimento da rede experimental, a estratificacdo baseada no estudo da
interacdo GXA é mais efetiva, ja que envolve a resposta dos gendtipos a variacdo ambiental.

Apesar de representar um grande desafio, a interagdo GXA pode ser aproveitada e
trazer ganhos ao programa de melhoramento. Existem duas estratégias principais para a
recomendacdo de cultivares diante da interacdo GxA. Uma € a identificacdo de genotipos
plasticos e estaveis, que se desenvolvem bem em diferentes condi¢des ambientais, e outra
envolve a selecdo de gendtipos especificos e adaptados para determinadas condigfes. A
estratificacdo ambiental € uma das maneiras de se aproveitar os efeitos da interacdo GxA,
através do agrupamento de locais com interacdo GXA predominantemente simples ou ndo
significativa. Existem varios métodos para se estudar a interacdo GxA e, atualmente, 0 GGE
(Genotype plus Genotype by Environment) biplot tem sido muito utilizado nos testes multi-
ambientais devido a facilidade de interpretacdo (CAIRES, 2019).

A conducéo de um programa de melhoramento genético de espécies florestais exige
muitos recursos e os ciclos de melhoramento sdo muito longos, podendo chegar a 15 anos.
Desta forma, o estudo da interacdo GxA e a estratificacdo dos ambientes de melhoramento
é fundamental para melhorar a eficiéncia, aumentar os ganhos genéticos ao longo das
geracOes e selecionar clones com alta produtividade e adaptacdo aos locais em que seréo
recomendados. Vista a importancia que o efeito da interacdo GxA possui para selecdo de
novos materiais genéticos, o presente trabalho tem como objetivo estimar os efeitos da
interacdo GxA, a estabilidade, adaptabilidade e os parametros genéticos em clones de
eucalipto avaliados na regido de fronteira dos estados do Maranh&o, Para e Tocantins. Desta
forma, espera-se otimizar a alocagdo da rede experimental na regido atraves da estratificacéo
ambiental, aumentando a eficiéncia do programa de melhoramento. Além disso, espera-se

identificar os genotipos mais estaveis e 0s mais adaptados a cada sitio avaliado.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Importancia da eucaliptocultura

Nativo da Austrélia e ilhas vizinhas, o eucalipto (géneros Eucalyptus e Corymbia) é
atualmente a maior fonte de produtos madeireiros e derivados de florestas plantadas em
regides tropicais e subtropicais. Os eucaliptos oferecem diversos produtos como celulose,
papel, carvdo vegetal, painéis de madeira, madeira serrada, méveis de madeira e produtos
ndo madeireiros como 6leos essenciais e mel. O Eucalyptus é o maior género da familia
Myrtaceae, com mais de 900 espécies (BROOKER; KLEINIG, 2006) e ocorre naturalmente
numa ampla gama de climas e sitios (BOLAND et al., 2006). Em seu local de origem sao
encontrados desde regides tropicais (latitude 3° S) até temperadas (latitude 43° S), desde
regides muito Umidas até extremamente secas e desde o nivel do mar até acima de 1600
metros de altitude (FLORES et al., 2016).

Algumas espécies de Eucalyptus foram introduzidas no Brasil no final do século XIX
com finalidade paisagistica. No entanto, foi Edmundo Navarro de Andrade quem comecgou
os estudos com a cultura na busca de espécies e procedéncias mais adaptadas e com interesse
comercial. Ele foi contratado pela Companhia Paulista de Estradas de Ferro do Estado de
Sao Paulo em 1903 para ser responsavel pelo Horto Florestal de Jundiai, com a missao de
encontrar a espécie florestal que melhor se desenvolvesse para fornecimento de carvéo,
combustivel para as locomotivas, e madeira para os dormentes das ferrovias (MARTINI,
2004). Em 1904 comegaram os primeiros estudos de Edmundo Navarro de Andrade no Horto
de Jundiai, comparando o crescimento de espécies florestais nativas e exéticas (FOELKEL,
2005). Sua experimentacao foi relevante por demonstrar o potencial de desenvolvimento do
género Eucalyptus. Os resultados positivos alcancados, o encorajaram a estabelecer a
primeira grande colecdo de espécies de eucalipto no Horto Florestal de Rio Claro (PINTO
JUNIOR et al., 2013). Navarro de Andrade (1939) relatou os resultados dessa
experimentacdo em Rio Claro, citando as espécies Eucalyptus grandis, E. saligna, E.
tereticornis, entre aquelas de maior potencial produtivo para a regiao.

Atualmente, o Eucalyptus é o género de arvores mais plantado no Brasil em virtude
principalmente de sua alta produtividade, rapido crescimento, adaptabilidade em diferentes
solos e climas, e uso multiplo da madeira. Dos 9,0 milhdes de hectares ocupados por florestas

plantadas no pais em 2019, 6,97 milhdes de hectares (77%) sdo plantios de eucalipto, sendo
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que as maiores areas estdo localizadas nos estados de Minas Gerais, Mato Grosso do Sul e
Sao Paulo. O segmento de papel e celulose é o de maior destaque, sendo que 36% da area
plantada com arvores no Brasil pertencem as empresas desse segmento, seguido por
proprietarios independentes (29%) e depois pelo segmento de siderurgia e carvao vegetal,
com 12% da érea plantada (IBA, 2020).

Os plantios brasileiros de eucalipto sdo os mais produtivos do mundo, atingindo uma
produtividade média de 35,3 m¥ha.ano em 2019 (IBA, 2020). Os plantios seminais de
eucalipto da decada de 1970 com uma produtividade de 17 m3ha.ano (ASSIS; ABAD;
AGUIAR, 2015) foram substituidos por plantios clonais com produtividades superando 50
m3/ha.ano em determinadas regides. A producdo em celulose também obteve ganhos
expressivos, de 5,8 ton/ha.ano para mais de 11 ton/ha.ano (RAMALHO et al., 2012). O
sucesso e produtividade observados nas florestas plantadas brasileiras se deve,
principalmente, ao aprimoramento das técnicas silviculturais (preparo de solo, fertilizacao,

controle da mato-competicao) e de sua interacdo com o melhoramento genético.

2.2  Melhoramento Genético do Eucalipto

O melhoramento genético pode ser definido como a aplicagdo de técnicas de selecao
e recombinagdo de individuos com caracteristicas superiores visando o aumento da
frequéncia de alelos favoraveis para os caracteres de interesse (PIRES et al., 2011). Segundo
Bernardo (2002) € ciéncia, arte e gerenciamento de recursos para aperfeicoamento das
plantas visando o beneficio da sociedade. O melhoramento genético florestal busca o
aumento da produtividade das florestas plantadas, melhoria da qualidade da madeira de
acordo com a finalidade do produto, adaptacdo as diversas condicGes edafoclimaticas,
resisténcia as pragas e doencas, e manutencao da variabilidade para manutencdo dos ganhos
em longo prazo (PIRES et al, 2011). De acordo com Zobel e Talbert (2003), os programas
de melhoramento genético florestal devem buscar definir as espécies e procedéncias
adaptadas a area de plantio; selecionar &rvores que possuam combinagfes das caracteristicas
desejadas; produzir propagulos em larga escala para fins de reflorestamento e manter uma
populacdo base adequada com variabilidade e média altas para garantir ganhos futuros nas
geracOes seguintes.

No Brasil, o melhoramento genético do eucalipto comegou com a introducéo de

diversas espécies e procedéncias por Navarro de Andrade no inicio do século XX. A partir
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de 1941 ele se juntou ao pesquisador Carlos Arnaldo Krug do Instituto Agrondmico de
Campinas para entdo elaborarem o primeiro programa de melhoramento genético de
eucalipto no Brasil (FERREIRA; SANTOS, 1997). Os objetivos das pesquisas eram
aumentar a uniformidade dos plantios seminais, reduzir a mortalidade, aumentar a producéo
por area e melhorar a forma do fuste (FERREIRA, 1993; ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015).
O programa de melhoramento era fundamentado na sele¢do de individuos superiores,
conducédo de areas para producdo de sementes, hibridacdo interespecifica e a selecdo de
mudas nos viveiros (FERREIRA; SANTOS, 1997).

A partir da década de 1960 houve a instituicio de incentivos fiscais ao
reflorestamento pelo governo brasileiro, fato que ocasionou um grande impulso para o
desenvolvimento do melhoramento genético de eucalipto no pais (PIRES et al., 2011;
ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015). Empresas que estavam realizando plantios para distintas
finalidades e em diversas regides do Brasil intensificaram seus programas de melhoramento
investindo em novas introducdes de espécies e procedéncias.

Até a década de 70, era usado principalmente o conceito de uso multiplo no
melhoramento genético de espécies florestais. Ainda ndo havia uma definicdo do padrdo
ideal de qualidade de madeira para cada uso especifico, e a selecdo de individuos superiores
era baseada principalmente em crescimento, forma do fuste e vigor (HIGA et al., 1991). O
uso generalizado do conceito de uso maltiplo comegou a ser revisto quando pesquisas
demonstraram que arvores de crescimento mais rapido nem sempre eram as que produziam
madeira de melhor qualidade (HIGA et al., 1991).

Durante a década de 1970 o cancro do eucalipto causado pelo fungo Chrysoporthe
cubensis causou grandes perdas nos plantios brasileiros (FONSECA et al., 2010). Foram
identificados hibridos espontaneos e hibridos naturais manifestando resisténcia a essa
doenca (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015), o que indicou a existéncia de variabilidade
genética para a resisténcia a doenca. Com isso, passou-se a buscar o desenvolvimento de
uma técnica de propagacdo dos individuos resistentes. O cancro e a heterogeneidade dos
plantios seminais impulsionaram o desenvolvimento da técnica da clonagem, que atualmente
é considerada referéncia no controle de doencas do eucalipto (ALFENAS et al., 2009).
Regides mais quentes e umidas sdo mais propensas a incidéncia de doencas, e sem o
desenvolvimento da clonagem, a eucaliptocultura brasileira ndo obteria sucesso nessas areas
(ALFENAS et al., 2009).
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Em 1979 foi plantada a primeira floresta de eucalipto clonado (FERREIRA;
SANTOS, 1997), e a partir da década de 90 o procedimento da clonagem estava dominado
tecnicamente (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015). A clonagem trouxe ganhos excepcionais
para 0s programas, permitindo a multiplicacdo das arvores superiores e resistentes as
doencas, trazendo altos ganhos genéticos jA na primeira geracdo de cruzamento
(CAMPINHOS; IKEMORI, 1983; ALFENAS et al., 2009). Atualmente, os plantios
florestais sdo gerados a partir de individuos derivados de hibridos interespecificos (ASSIS;
ABAD; AGUIAR, 2015), principalmente entre Eucalyptus grandis e E. urophylla. Os
plantios de grandes areas com os hibridos gerados foram possiveis apenas com o
desenvolvimento da técnica de clonagem, pois precisam ser propagados assexuadamente,
uma vez que ainda ndo existem linhagens endogamicas para geracao de florestas seminais
hibridas uniformes e altamente produtivas.

Apo6s a identificagdo das espécies e procedéncias mais adaptadas nos testes
conduzidos de 1960 a 1980 (FONSECA et al., 2010), aumentaram-se os testes de progénies
e o desenvolvimento dos programas de Selecdo Recorrente Intrapopulacional (SRI). Nos
programas de SRI, eram utilizadas desde areas produtoras de sementes até pomares de
sementes clonais com progénies testadas (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015). A partir de
1990, quando foi constatado que hibridos entre espécies diferentes de eucalipto apresentam
heterose para crescimento (ASSIS, 1996; 2000) e que a clonagem poderia ser usada
comercialmente, foram implementados programas intensivos de hibridacdo (FONSECA et
al., 2010). A hibridacdo associada a clonagem, para fixar e multiplicar materiais genéticos
superiores, passou a ser 0 método utilizado na maioria dos programas no Brasil. Com isso,
a partir dos anos 2000, comecaram os programas de Selecdo Recorrente Reciproca (SRR)
entre populacdes de espécies divergentes, principalmente E. grandis x E. urophylla (ASSIS;
ABAD; AGUIAR, 2015; FONSECA et al., 2010).

Atualmente, as estratégias de melhoramento florestal baseiam-se na selecdo de
genitores e combinagdo dos mesmos via cruzamentos controlados direcionados dentro dos
programas de selecdo, podendo ser SRR e SRI em populacéo hibrida sintética, oriunda do
cruzamento entre clones elites (FONSECA et al., 2010; ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015).
A implantacdo de testes de progénies e testes clonais compde a etapa basica do processo de
melhoramento florestal. A conducgéo de testes de progénies e testes clonais bem delineados
elevam a acurdcia das selecGes, pois permitem uma melhor estimativa de valores genéticos

e genotipicos, respectivamente. Desta forma é possivel selecionar e recombinar genétipos
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para dar continuidade aos ciclos de sele¢éo recorrente, e selecionar e recomendar clones para
plantio operacional (PIRES et al., 2011).

2.3 Interacdo gendtipos x ambientes (GxA)

A interacdo genotipos x ambientes (GxA) pode ser definida como a resposta
diferenciada de gendtipos em relacdo a variacdo ambiental (CRUZ; REGAZZI, 1997). A
manifestacdo do fendtipo é resultado da expressao do genotipo sob influéncia do ambiente.
Considerando uma série de ambientes, além dos efeitos genéticos e ambientais, é possivel
detectar também o efeito proporcionado pela interacdo entre eles. Dependendo da
caracteristica de interesse trabalhada no programa de melhoramento, graus distintos de
interacdo sdo observados. As caracteristicas que mais sofrem o efeito do ambiente e da
interacdo GxA sdo aquelas controladas por varios genes (poligénicas) (PIRES et al., 2011),
e sdo justamente aquelas de maior interesse econdmico, como produtividade.

A interacdo GXA pode ser classificada em dois tipos: simples e complexa. Segundo
Zakir (2018), ela pode ser retratada através de diferencas na inclinacdo das retas de
desempenho de gendtipos em diferentes ambientes. Linhas ndo paralelas e que ndo se cruzam
indicam que a classificacdo (rankings) da performance dos genétipos permanecem as
mesmas ao longo dos ambientes. Nesse caso, a interacdo € dita simples, apenas com variacao
quantitativa do desempenho dos materiais (KANG, 1997). Linhas que se cruzam indicam
que hé alteracdo no ranking da performance, e a cultivar 6tima vai ser sitio-especifica
(ZAKIR, 2018). Nessa situacdo, a interacdo é dita complexa (COSTA NETO, 2017),
apresentando variacdo qualitativa do desempenho dos gendtipos através dos ambientes
(KANG, 1997), ou seja, troca de ordenamento.

A interacdo GxA faz surgir diversos desafios na conducdo do melhoramento
genético, e o principal deles refere-se a identificacdo e recomendacéo de genétipos adaptados
em condicg0es especificas. 1sso porque, com a interacdo, o melhor material genético em um
local pode nédo o ser em outro. Da mesma forma, o melhoramento e os ganhos praticados em
uma area nao necessariamente serdo transferidos caso o gendtipo superior obtido seja
plantado em outro ambiente (FALCONER, 1981). Ou seja, a interagdo dificulta a
recomendacéo de cultivares com ampla adaptabilidade as diversas condi¢cdes ambientais das

areas de plantio.
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Squilassi (2003) afirma que a interagcdo GxA é muito importante para os melhoristas
pois a magnitude dos componentes da interacdo fornece informacdes sobre a regido de
adaptacdo de determinado gendtipo. Uma boa compreensdo da interacdo GxA pode
contribuir para o aproveitamento de seus efeitos benéficos, como a selecdo de gendtipos
sitio-especificos, e permitir procurar alternativas para minimizar seus efeitos indesejaveis
(SQUILASSI, 2003). Segundo Pires et al. (2011), a selecdo de gendtipos especificos para
cada local proporciona a maximizacao dos ganhos genéticos e o aproveitamento do aspecto
positivo da interacdo GXA.

Na existéncia de uma interacdo de qualquer natureza entre genotipo e ambiente, um
componente de variancia adicional é originado. Essa variancia em virtude da interacdo GxA,
é incluida como componente da variancia causada pelo ambiente quando se avalia apenas
um local, uma vez que ndo pode ser estimada separadamente (FALCONER, 1981). Desta
forma, faz-se necesséria a avaliacdo de genotipos em diversos ambientes para que a variancia
da interacdo possa ser estimada.

A estratificacdo ambiental da regido de plantio em sub-regides mais homogéneas é
recomendada para contornar os inconvenientes proporcionados pela interacdo GxA (CRUZ;
REGAZZI, 1997). De acordo com Resende (1999), a estratificacdo dos locais de plantio é

3

uma alternativa para minimizar os efeitos da interagdo GxA, definindo “zonas de
melhoramento”, que ndo possuem interacao significativa, ou que possuem interagédo simples,
para conducdo de programas especificos por zona.

Devido aos efeitos da interacdo GxA, também se faz necessario considerar, além da
produtividade, a adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos, para que seja possivel conduzir
uma alocacdo adequada dos materiais genéticos ao longo dos ambientes. Segundo
Vencovsky e Barriga (1992), o termo adaptabilidade é usado para indicar a capacidade dos
gendtipos em aproveitar de forma vantajosa o estimulo ambiental. Ou seja, a adaptabilidade
é uma medida da resposta do genotipo a melhora do ambiente. J& o termo estabilidade
corresponde a previsibilidade de comportamento em funcdo do ambiente (VENCOVSKY;
BARRIGA, 1992). Ou seja, um gendtipo estavel é aquele que apresenta um desempenho
constante em um gradiente de condigdes ambientais.

O gendtipo de um individuo pode especificar diversas expressoes fenotipicas que sao
chamadas de norma de reacéo, que pode ser definida como a expressé@o da variabilidade no
fenotipo de individuos de genétipo idéntico (BRADSHAW, 1965). Desta forma, a norma de

reacdo para um gendtipo pode diferir daquela de outro genotipo. A detecgdo da interacéo
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GXA nos ensaios multi-ambientais e o desejo dos melhoristas em lidar com essas interacfes
de forma adequada, levou ao desenvolvimento de procedimentos de andlises que s&o
genericamente chamados de andlises de estabilidade (YAN; KANG, 2003)

2.4 Métodos estatisticos para andlise da interacdo GxA

Existem diversas metodologias de analise de adaptabilidade e estabilidade propostas
para avaliacdo de gendtipos plantados em diversos ambientes (CRUZ; REGAZZI, 1997).
Segundo Cruz e Regazzi (1997) o nimero de ambientes disponiveis nos dados experimentais
e a precisdo demandada sdo fundamentais para escolha do melhor método de anélise.

Como métodos comumente utilizados para estimar ou avaliar a interacdo GXA
podemos citar o modelo proposto por de Eberhart e Russel (1966) que € baseado em uma
regressdo linear; a andlise AMMI (Additive Main Effect and Multiplicative Interaction) que
utiliza a andlise de variancia e a analise de componentes principais, para ajustar os efeitos
principais (genotipos e ambientes) e os efeitos da interacdo GxA (GAUCH, 1988); o método
sugerido por Annicchiarico (1992) que mede a estabilidade pela superioridade de cada
gendtipo em relacdo a média de cada ambiente; o método ndo paramétrico proposto por Lin
e Binns (1988), que considera que um grau de superioridade geral do genétipo para dados
de gendtipos x local; um método que utiliza analise fatorial para combinar estabilidade e
estratificacdo ambiental (MURAMAKI; CRUZ, 2004); e o GGE (Genotype plus Genotype by
Environment) biplot, proposto por Yan et al. (2002)

O método do GGE biplot tém sido cada vez mais utilizado nas anélises de testes
multi-ambientais (YAN; TINKER, 2005), principalmente devido a sua facilidade de
interpretacdo. A analise através do GGE biplot exibe de maneira grafica o efeito principal
do gendtipo e da interacdo GxA simultaneamente. Com o GGE biplot é possivel avaliar
visualmente a similaridade da expressdo fenotipica entre gendtipos e ambientes,
possibilitando o agrupamento de ambientes e genotipos mais similares (YAN; TINKER,
2005), e ainda avaliar genotipos em ambientes individuais e entre ambientes. Além disso, o
método permite a visualizacdo de pardmetros como a performance média de gendtipos,
estabilidade e adaptabilidade, tanto geral quanto especifica. Ao mesmo tempo, os ambientes
podem ser visualmente avaliados e agrupados com base em sua capacidade de discriminar

0S genotipos e sua representatividade na rede experimental (YAN; TINKER, 2005).
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Diversos autores estudaram a interacdo genOtipos x ambientes em Eucalyptus
(LAVORANTI et al., 2002; NUNES et al., 2002; ROCHA et al., 2005; PINTO JUNIOR et
al., 2006; MIRANDA, 2012; ROSADO et al., 2012; SANTOS et al., 2013; SANTOS et al.,
2015; SANTOS et al., 2016, SOUZA, 2016; CASTRO, 2018; NUNES, 2018; PUPIN et al.,
2018; ARAUJO et al., 2019; OLIVEIRA et al., 2020; FURLAN, et al., 2020; MUNHOZ et
al., 2021) e Corymbia (SOUZA et al., 2020).



3 MATERIAL E METODOS

3.1  Localizacdo e caracterizacdo dos ambientes
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A unidade florestal da Suzano no Maranhdo (UNF-MA) possui hoje uma &rea de

aproximadamente 230 mil hectares de plantio de eucalipto distribuidos pelos estados do

Maranh&o, Para e Tocantins para atender a demanda da fabrica de papel e celulose de

Imperatriz — MA. Nesse trabalho foram analisados os resultados de uma rede de testes

clonais instalados em 2016 e 2017 em 8 ambientes distintos, em municipios do Maranh&o

(Acailandia, Bom Jesus das Selvas, Estreito e So Pedro da Agua Branca), Para (Dom Eliseu,

Nova Esperanca do Piria e Ulianopolis) e Tocantins (Palmeiras do Tocantins).

A Tabela 1 apresenta a descricao geografica e edafica de cada um dos sitios em que

os testes clonais foram instalados. Os testes compreendem areas com altitudes de 102 a 463

metros, que representam bem as regides com plantios operacionais da empresa.

Tabela 1 — Descricdo geografica e edafica dos sitios experimentais.

Sitio Municipio Latitude Longitude Al?r;l;de Solo Bioma
G NOVAESPERANCA DO PIRIA, PA 2°3826.7"S 47°1353.4"0 122 Cambissolo textura argilosa Amazonia
H ULIANOPOLIS, PA 3°42'01.6"S 47°18'42.1"0 102 Argissolo textura média ~ Amazonia
| S.PEDRO DA AGUA BRANCA, MA 5°0852.1"S 48°17'50.3"0 126 Argissolo textura média ~ Amazonia
J ACAILANDIA, MA 5°03'00.0"S 47°33'43.2"0 395 Latossolo textura argilosa ~ Amaz6nia
K ESTREITO, MA 6°44'16.3"S 47°28'07.0"0 201 Neossolo textura arenosa Cerrado
L PALMEIRAS DO TOCANTINS, TO 6°33'27.4"S 47°50'29.8"0 463 Neossolo textura arenosa Cerrado
M DOM ELISEU, PA 4°24'19.4"S 47°47'16.4"0 313 Latossolo textura argilosa ~ Amaz6nia
Q BOM JESUS DAS SELVAS, MA  4°31'10.9"S 46°31'28.6"0 187 Argissolo textura média ~ Amazonia

Fonte: Da autora (2021).

A regido dos ensaios abrange de modo geral a area entre as latitudes 2°S e 7°S e entre

as longitudes 46° O e 49° O, na regido de fronteira entre os estados do Para, Maranhéo e

Tocantins (FIGURA 1), abrangendo os biomas da Amazénia e do Cerrado.
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Figura 1 — Localizagdo dos sitios experimentais na regido de fronteira entre os estados do
Tocantins, Maranhdo e Para.
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Fonte: Da autora (2021).

A Tabela 2 apresenta a descricdo climatica de cada sitio. Os dados climaticos foram
obtidos para o periodo de avaliagdo (2016- 2020) através de interpolacdo de dados de
estacOes meteorologicas localizadas préximas as areas de plantio dos ensaios. A taxa de
precipitacdo anual média variou de 1085 a 2133 mm, e a deficiéncia hidrica média variou de
381 a 684 mm. O indice de aridez variou de 0,851 a 1,288 e representa a relacdo entre a
precipitacdo e a e evapotranspiracdo. Portanto, quanto menor o indice de aridez mais seco é
0 ambiente (UNESCO, 1979).

Tabela 2 — Descrigdo climética dos sitios experimentais.

Sitio Clima Tmin Tmed Tmax RAD UR PPT ETP DEF 1A

G Am 223 265 324 184 80,8 2133 1656 625 1,288
H Am 212 253 311 17,7 80,2 1233 1450 563 0,851
I Aw 226 264 314 16,7 774 1623 1636 684 0,992
J Aw 196 239 292 175 77,6 1187 1238 445 0,959
K Aw 210 262 333 184 742 1457 1513 514 0,963
L
M

Aw 220 258 30,8 16,7 80,0 1286 1142 388 1,126
Aw 216 257 316 174 80,8 1308 1216 381 1,076
Q Aw 219 262 31,8 166 81,1 1085 1146 443 0,947
Tmin = temperatura minima média (°C); Tmed = temperatura média (°C); Tmax = temperatura
méaxima média (°C); RAD = radiacdo solar (MJ/m2dia); UR = umidade relativa (%); PPT =
precipitacdo média anual (mm); ETP = evapotranspiracao potencial anual (mm); DEF = deficiéncia
hidrica anual (mm); IA = indice de aridez.

Fonte: Da autora (2021).




23

De acordo com Alvares et al. (2013), o clima dos sitios G e H seguindo a classificacdo
de Koppen é o tropical imido (Am). Os outros seis sitios possuem clima tropical com
inverno seco (Aw). Segundo os critérios de Koppen, esses dois climas tropicais sao
caracterizados por apresentarem temperatura do més mais frio maior ou igual a 18°C e
precipitacdo do més mais seco abaixo de 60 mm, e juntos representam o clima de 53,3% do
territorio brasileiro (ALVARES et al., 2013).

3.2  Delineamento e material genético

Os 8 testes clonais avaliados foram implantados seguindo o delineamento de blocos
completos casualizados com 6 repeticdes, 80 tratamentos (clones) e parcelas lineares de
cinco plantas. O espacamento de plantio e tratos silviculturais foram realizados de acordo
com as recomendacges técnicas da empresa para cada sitio, respeitando as caracteristicas
edafoclimaticas de cada area.

Ao todo estdo sendo avaliados 147 genotipos provenientes das trés unidades
florestais da época de implantacao da rede experimental, sendo 50 comuns em todos os testes
clonais e que fizeram parte das analises. Com relacdo as espécies testadas, 58% dos clones
avaliados sdo hibridos de Eucalyptus grandis x E. urophylla, cinco séo clones de E. grandis,
sete de E. urophylla, seguidos por hibridos de E. grandis x E. pellita, hibridos de E. grandis
x E. brassiana, hibridos de E. robusta x E. grandis e E. platyphylla em menores quantidades.
A Tabela 3 abaixo apresenta o detalhe dos 50 gendtipos avaliados com relacdo a espécie e

unidade florestal de origem.

Tabela 3 — Descricdo dos gendtipos avaliados.

(continua)
Clone Espécie UNF de origem
GO01 E. urophylla MA
G02 E. grandis x E. pellita BA
GO03 E. grandis x E. urophylla BA
G04 E. grandis x E. pellita BA
GO05 E. grandis x E. urophylla BA
GO06 E. grandis x E. urophylla BA
GO07 E. grandis x E. urophylla BA
G08 E. grandis x E. urophylla BA
G09 E. grandis x E. pellita BA
G10 E. grandis x E. pellita BA
Gl1 E. robusta x E. grandis BA
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(concluséo)

Clone Espécie UNF de origem
G12 E. robusta x E. grandis BA
G13 E. grandis x E. urophylla BA
Gl4 E. grandis x E. urophylla BA
G15 E. grandis x E. urophylla BA
G16 E. grandis x E. urophylla BA
G17 E. grandis x E. urophylla BA
G18 E. grandis x E. urophylla BA
G19 E. grandis x E. urophylla BA
G20 E. grandis x E. urophylla BA
G21 E. grandis x E. urophylla BA
G22 E. grandis x E. urophylla MA
G23 E. platyphylla MA
G24 E. urophylla MA
G25 E. grandis x E. urophylla MA
G26 E. grandis x E. urophylla MA
G27 E. grandis x E. urophylla MA
G28 E. urophylla MA
G29 E. urophylla MA
G30 E. urophylla MA
G31 E. urophylla MA
G32 E. grandis x E. urophylla MA
G33 E. urophylla MA
G34 E. grandis x E. brassiana MA
G35 E. grandis x E. brassiana MA
G36 E. grandis SP
G37 E. grandis x E. urophylla SP
G38 E. grandis x E. urophylla SP
G39 E. grandis SP
G40 E. grandis x E. urophylla SP
G41 E. grandis x E. urophylla SP
G42 E. grandis x E. urophylla SP
G43 E. grandis x E. urophylla SP
G44 E. grandis SP
G45 E. grandis SP
G46 E. grandis x E. urophylla SP
G47 E. grandis x E. urophylla SP
G48 E. grandis x E. urophylla SP
G49 E. grandis SP
G50 E. grandis x E. urophylla MA

Fonte: Da autora (2021).
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3.3 Coleta de dados

Os clones foram avaliados anualmente quanto ao diametro a altura do peito (DAP,
cm), e altura total (ALT, m). O DAP de cada arvore foi medido utilizando fita diamétrica e
as alturas das arvores foram obtidas de forma indireta com o auxilio de um hipsémetro. O
volume individual (VOL, m?) foi estimado com base no DAP e ALT, seguindo o modelo de
Schumacher e Hall (1933) ajustado para a UNF-MA com um coeficiente de determinacao
R2=0,9901. Com o namero de arvores por hectare (N, arv./ha), considerando a mortalidade
e 0s espacamentos de cada experimento, foi possivel calcular o incremento médio anual
(IMA, m3.hat.ano™) através da seguinte formula:
VOL

O foco das analises foi 0 desempenho do carater IMA (m3.ha™.ano™) aos 3 anos de idade,
determinante para a selecdo genotipica e objetivo prioritario do programa de melhoramento nas

fases preliminares de teste clonal.

3.4  Metodologia das analises

3.4.1 Analise individual

Para verificar a pressuposicdo de homogeneidade de variancias, foram realizadas

analises individuais de cada experimento de acordo com o seguinte modelo misto:
Yij = Kkt git 1+ &
Em que:
yij € a variavel resposta do genotipo i, na repeticao j;
u é a média geral,

gi € o efeito do gendtipo i (assumido como aleatorio)

r; € 0 efeito da repeticdo j (assumido como fixo)

giji ~ N(0, o) € o efeito aleatorio do erro.
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3.4.2 Analise conjunta

Para a analise conjunta dos dados foi utilizado o modelo linear misto com efeito de

interacdo entre genotipos e ambientes, conforme:
Viik = n+ gi+ a;+ (ga);j + 1 + &ijk
Em que:
Yijk € a variavel resposta observada na repeticdo k do genétipo i no ambiente j,
u € amédia geral;
gi € o efeito do gendtipo i (assumido como aleatdrio);
a; € o efeito do ambiente j (assumido como fixo);
(ga);; € o efeito da interacdo do gendtipo i no ambiente j (assumido como aleatorio);
7j, € 0 efeito da repeticdo k dentro do ambiente j (assumido como fixo);
&iji ~ N(0, o?) € o efeito aleatorio do erro.

O modelo acima pode ser reescrito da seguinte forma:
y=Xp+Zu+ ¢

Em que:

Y € o vetor conhecido de observacges;

B é o vetor de efeitos fixos, com matriz de incidéncia X;

u é o vetor de efeitos aleatdrios, com matriz de incidéncia Z;

¢ é 0 vetor desconhecido de erros.

Os vetores B e u foram estimados a partir da equagéo:
[E] _ [XRX  XR'Z ] _ [X’R‘ly]
il ZR1X Z'R1Z+Gt [ZR71y
Onde G é a matriz de variancia-covariancia dos efeitos aleatorios; e R é a matriz de

variancia-covariancia dos erros. Os componentes de variancia estimados em G e R foram

obtidos por REML (restricted maximum likelihood — m&xima verossimilhanca restrita).
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3.4.3 Estimativa dos efeitos genotipicos (BLUP — Best linear unbiased prediction)

Os efeitos genotipicos foram estimados de acordo com a seguinte formula:
gi= hny3i—7)
Em que h?,,, é o efeito de encolhimento (shrinkage effect) do genétipo.
O BLUP do genotipo i € entdo dado por:
BLUF; = u+ g;
Os limites superiores e inferiores do BLUPq sdo calculados da seguinte maneira:
@i+ I

Sendo Cl o intervalo de confianca: CI =t X J((l — Ac) X azg)

Em que t é o valor do teste t de Student a 5% de probabilidade de erro; Ac é aacuracia
da selegéo e 0%, é a variancia genotipica, ambas explicadas no proximo item.

O efeito genotipico da interacdo do gendtipo i no ambiente j (BLUPge), considerando
dados balanceados, foi estimado de acordo com:

Gij= PPymGi—y)+ R ya(yij— i — ¥+ V)
Em que h?,, é o efeito de encolhimento (shrinkage effect) da interacdo GxA.
O BLUP do gen6tipo i no ambiente j € entdo dado por:
BLUPjirge = Vj+ gij

3.4.4 Estimativa de parametros genéticos

Os parametros genéticos da analise conjunta foram estimados de acordo com as
seguintes equacoes:
=2

Herdabilidade no sentido amplo: h?; = A -

Glg+ 0250 + 32,

Herdabilidade em nivel de média: h?,,, = g

2

.. - . . x o
Coeficiente de determinacéo dos efeitos da interagéo: r?;, = 5——=2——
G%g +02%gq +0%¢

=2

~ o - o
Correlagao genotipos x ambiente: 7, = —I

52 52
o g+0' ga
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Acuracia de selegdo: Ac = \/h?,,
Coeficiente de variagdo genotipico: CV, = (,/62,/u) x 100

Coeficiente de variagdo residual: CV, = (y/62./u) x 100

Em que:

u € amédia geral;

a € 0 numero de ambientes;

b € o nimero de blocos / repeticdes;

~2 4 AN fian.

6, € avariancia genotipica,

62 ,, € avariancia da interacdo genotipo x ambiente;
ga ,

62, € a variancia residual.
3.4.5 Decomposicdo da interacdo gendtipos x ambientes

A decomposicédo da interagdo em parte simples e complexa foi realizada de acordo
com o procedimento estatistico sugerido por Cruz e Castoldi (1991). O procedimento €
realizado atraves da particdo do quadrado médio da interacdo gendtipos X ambientes par a

par, sendo que a parte complexa é expressa por:

C=+ (1-7)3Q,0;

E a parte simples é expressa por:
S=QMy,—C
Em que: r é o coeficiente de correlacdo entre as médias genotipicas nos dois
ambientes; Q, e Q, os quadrados médios de gendtipos no ambiente 1 e 2, respectivamente;

e QM,, € o quadrado médio da interagdo dos gendtipos em relagdo ao ambiente 1 e 2.

3.4.6 GGE (Genotype plus Genotype by Environment) Biplot

Os GGE biplots sdo baseados na decomposicdo de valores singulares da matriz dos
valores fenotipicos de experimentos multi-ambientais (YAN et al., 2000). Esses biplots
mostram os efeitos de genétipos e os efeitos da interacdo gendtipos x ambientes

simultaneamente, sendo que o cosseno do angulo entre dois ambientes corresponde a
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correlacdo genética entre eles. Essa propriedade torna esse procedimento mais eficiente
comparado a outras metodologias baseadas em biplot que ndo a exibem (YAN et al., 2007;
YAN, 2001). O modelo GGE biplot pode ser descrito através da seguinte equacao utilizada
no pacote metan (OLIVOTO; LUCIO, 2020):

P
bij=Tij—n— B = Z‘Ei*kn;k
=1

Onde ¢;; € o efeito da interagdo do gendtipo i no ambiente j; y}j é 0 desempenho
medio do genotipo i no ambiente j, u € a média geral; B; é o efeito principal do ambiente j;
Gk = Miiks Mjk = A “Njk, sendo 4, 0 k-ésimo autovalor (k = 1, ... p), com p <
min(e, g); a é o fator de particdo de valor singular para o componente principal (PC) k ;
$ix € Mj S30 0s escores para 0 genotipo i e ambiente j, respectivamente.

Foram plotados 4 biplots diferentes utilizando os dados em escala original (scaling
= 0) e método de centralizacdo para a média dos ambientes (centering = 2). Para os GGE
biplot do tipo ‘quem-vence-onde’ e ‘discriminagdo x representatividade’ o valor singular foi
simetricamente particionado nos autovetores de genotipo e do ambiente (SVP = 3). Ja para
os GGE biplot do tipo ‘média x estabilidade’ e ‘ranqueamento de gendtipos’ 0 valor singular
foi inteiramente particionado nos autovetores do gendtipo (SVP = 1).

3.4.7 Ferramenta computacional

Todas as andlises mencionadas acima assim como as plotagens de todos os graficos
foram realizadas no software R (R CORE TEAM, 2020) com o pacote metan (OLIVOTO;
LUCIO, 2020). Alguns elementos graficos foram personalizados por meio do pacote
ggplot2 (WICHAM, 2016), pacote utilizado dentro do metan.
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4  RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Andlise descritiva

As analises foram todas realizadas para a varidvel incremento medio anual (IMA,
m3.hat.ano™?) avaliada aos 3 anos de idade em 50 genétipos plantados em 8 ambientes nos
estados do Maranhdo, Para e Tocantins. A Figura 2 apresenta um heatmap das médias em

cada ambiente.

Figura 2 — Heatmap da performance média em IMA (m3.ha™.ano™) aos 3 anos de idade dos
50 genotipos ao longo dos 8 ambientes testados.
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Na Figura 2 pode-se observar que o pior ambiente foi 0 K, apresentando média de
7,96 m3.hal.ano™ e o melhor foi o ambiente J com média de 54,63 m3.hat.ano™. Esses
resultados vao de acordo com o observado nos plantios comerciais. O sitio K esta localizado
no bioma do Cerrado com acentuado déficit hidrico, numa area com solo arenoso, enquanto
0 sitio J j& estd no bioma da Amaz6nia, com menor déficit hidrico e num latossolo argiloso.
O clone G34 apresentou o melhor IMA em 3 ambientes (G, H e Q), enquanto os clones G17,
G07, G24, G02 e GO5 foram os melhores no ambiente I, J, K, L e M, respectivamente.
Avaliando a média dos clones em todos 0s ambientes, o pior genétipo foi 0 G44 com
média de 12,2 m3.ha.ano™ e o melhor gendtipo 0 G34 com 53,6 m3.hat.ano™. O G44 foi
selecionado no estado de S&o Paulo e é um clone de E. grandis, espécie que ocorre
naturalmente nos climas Cfa, Cwa e Cwb e que possui como principal exigéncia climatica a
temperatura média anual entre 15 e 22 °C (FLORES et al., 2016). O clone G34 é um hibrido
de E. grandis e E. brassiana, foi selecionado no Maranh&o, e atualmente é o clone
operacional mais plantado na unidade. O E. brassiana é uma espécie tropical bem adaptada
as condicOes da regido. Essa espécie ocorre naturalmente entre latitudes 7°S e 18°S,
principalmente nos climas Aw e Am e exige temperatura média anual entre 21 e 27 °C
(FLORES et al., 2016).
A Tabela 4 apresenta um resumo dos resultados médios obtidos em termos de
sobrevivéncia (SOB, %), diametro a altura do peito (DAP, cm), altura total (ALT, m),

volume individual (VOL, m3) e IMA para cada um dos sitios.

Tabela 4 — Resumo dos resultados médios obtidos nos oito ensaios com 50 gendétipos
avaliados aos 3 anos de idade.

Sitio SOB DAP ALT VOL IMA
G 89,3 12,3 16,7 0,103 31,79
H 63,2 12,3 14,6 0,090 21,15
I 78,3 11,4 16,0 0,088 24,47
J 96,1 13,8 20,9 0,155 54,63
K 43,7 10,6 13,2 0,059 7,96
L 61,1 12,6 16,0 0,096 19,01
M 96,7 13,2 18,0 0,122 42,50
Q 85,5 12,9 18,8 0,126 29,49

Geral 76,2 12,6 17,2 0,110 28,88

SOB = sobrevivéncia (%); DAP = didametro a altura do peito (cm); ALT = altura total (m); VOL =
volume individual (m3); IMA = incremento médio anual (m3.ha.ano™?).

Fonte: Da autora (2021).
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As médias gerais para as caracteristicas de crescimento e produtividade foram: DAP
de 12,6 cm; ALT de 17,2 m; VOL de 0,110 m3 e IMA de 28,9 m3.hat.ano™. Furlan et al.
(2020) encontraram valores de 14,4 cm, 18,7 m e 0,169 m3 para DAP, ALT e VOL,
respectivamente, avaliando dois testes clonais aos 6 anos de idade no Maranh&o. Os valores
superiores encontrados podem ser explicados pela diferenca na idade de avaliacao.

Analisando apenas os testes do bioma Cerrado que possuem neossolo arenoso, a
média de IMA foi 138,7% mais alta no sitio L quando comparado ao sitio K, apesar da
sobrevivéncia ter sido 40% maior. Apesar da precipitacdo anual média no sitio K (1457 mm)
ter sido maior que a do sitio L (1286 mm), a deficiéncia hidrica foi maior (514 mm no sitio
K e 388 mm no sitio L) e indice de aridez também (0,963 em K e 1,126 em L).

As temperaturas média e maxima também foram maiores no sitio K, que sugere um
maior estresse térmico. Observando os testes localizados no bioma amazonico, percebe-se
uma tendéncia de a produtividade aumentar conforme a altitude aumenta. O sitio J que
apresentou a melhor média de IMA (54,63 m3.hat.ano™?) é o que esta na maior altitude (365
m), enquanto que o pior local desse bioma (sitio H - 21,15 m3.ha*.ano™) esta a 102 metros
de altitude, a menor entre os ambientes. O Unico local que fugiu dessa tendéncia foi o G, que
mesmo a uma altitude mais baixa (122 m) foi o terceiro mais produtivo. No entanto, esse foi
0 sitio que teve a maior precipitagdo média anual, com 2133 mm.

A sobrevivéncia média nos experimentos foi de 76,2%, variando de 43,7% no sitio
K (Estreito, MA) a 96,7% no sitio M (Dom Eliseu, PA). Os dois sitios localizados no bioma
do cerrado e que possuem neossolo de textura arenosa (K e L) foram os que apresentaram as
piores taxas de sobrevivéncia. O local com a maior produtividade foi o J, apresentando 0s
maiores valores de IMA e consequentemente os maiores valores de VOL, DAP e ALT.

A Tabela 5 mostra o resultado de sobrevivéncia por material genético em cada local

avaliado. Os dados estdo ordenados de maior para menor sobrevivéncia geral de cada clone.

Tabela 5 — Resumo da sobrevivéncia (%) por material genético em cada ambiente.
(continua)

Clone UNF G H | J K L M Q Total
G34 MA 100 87 100 100 100 90 100 100 97
G33 MA 90 79 100 100 100 100 100 93 95
G24 MA 100 7 100 100 97 100 96 89 95
G28 MA 100 63 97 100 86 100 100 100 93
G18 BA 100 93 100 100 47 97 100 100 92
G19 BA 100 100 90 100 73 70 100 100 91
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(concluséo)

Clone UNF G H | J K L M Q Total
G05 BA 100 93 100 100 67 79 100 86 91
G20 BA 97 93 97 100 60 83 100 90 90
G47 SP 100 93 93 100 43 80 100 97 88
G02 BA 100 90 100 100 47 96 93 77 88
G3l MA 93 76 90 100 53 93 100 93 87
Gl11 BA 100 70 87 100 97 43 97 97 86
G15 BA 100 90 97 100 53 66 79 97 85
G04 BA 97 90 87 100 63 68 100 73 85
G12 BA 100 79 93 100 77 57 100 73 85
G50 MA 97 83 86 96 33 86 100 97 85
G17 BA 100 79 93 100 10 100 100 97 84
G271 MA 90 70 67 100 63 86 100 86 83
G35 MA 100 77 73 100 43 97 100 69 82
G09 BA 100 38 80 100 50 90 100 96 82
G011 MA 97 97 87 100 33 53 97 90 82
Go6 BA 100 90 100 100 37 30 100 83 80
G03 BA 93 20 79 90 80 90 97 93 80
G26 MA 93 27 60 100 93 100 100 63 79
G32 MA 100 50 93 100 23 70 100 93 78
G08 BA 100 10 97 100 47 83 100 83 77
G07 BA 93 53 100 100 37 28 100 100 76
G25 MA 100 23 41 90 77 100 100 79 76
G300 MA 90 43 92 100 37 68 97 79 75
G299 MA 93 30 97 100 33 77 93 75 74
G43 SP 100 63 83 93 30 17 100 97 73
G10 BA 97 37 89 100 34 37 96 93 73
G13 BA 97 77 93 100 13 0 100 93 72
G23 MA 72 30 93 100 37 66 100 76 72
Gl14 BA 96 93 37 90 10 40 100 90 69
G40 SP 96 77 83 100 27 10 100 62 69
G22 MA 70 47 67 100 50 23 100 97 69
G39 SP 83 57 47 87 20 47 100 93 66
G46 SP 33 77 27 100 17 80 97 89 65
Gl16 BA 83 17 85 96 7 45 100 90 64
G21 BA 97 70 73 70 7 31 100 63 64
G37 SP 57 67 30 96 43 46 77 90 63
G4l SP 83 60 57 100 3 4 100 93 63
G49 SP 50 0 70 100 45 57 97 73 61
G42 SP 80 47 83 86 0 7 97 83 60
G44 SP 87 70 33 100 0 0 90 82 57
G45 SP 73 27 80 93 23 3 93 63 57
G48 SP 57 60 30 73 23 55 80 70 56
G36 SP 83 60 27 100 3 7 89 50 51
G38 SP 43 57 43 43 27 53 67 63 49

Fonte: Da autora (2021).
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Verifica-se que os 4 melhores gendtipos em termos de sobrevivéncia geral, que
apresentam média acima de 92%, sdo clones selecionados e plantados na regido da
experimentacdo. Ja os 9 piores clones, com taxas de sobrevivéncia média menor que 64%,
sdo todos oriundos de selecdes realizadas na UNF-SP. Isso demonstra uma inadaptabilidade
maior dos clones de SP para as condicGes extremas da UNF-MA, e ajuda a explicar os niveis
de sobrevivéncia encontrados nessa rede de testes, que € menor que 80% em metade dos
locais.

4.2 Analises individuais
Pelas andlises de variancias individuais para os 8 ambientes é possivel constatar que
existem diferencas significativas ao nivel de 1% de probabilidade entre os genétipos em

todos os experimentos (TABELA 6).

Tabela 6 — Resumo das andlises de variancia individuais por experimento para variavel IMA
(m3.hat.ano™) aos 3 anos de idade.

Quadrados Médios

FV  GL
G H I J K L M Q

Genbtipo 49 1436,5 1070,7” 1582,6" 1676,7" 293,3™ 914,57 14547 9776
Bloco 5 111,64™ 75,81" 223,077 294,36™ 99,25 66,89" 13549"™ 202,15
Residuo 245 7326 78,87 64,36 14990 23,10 69,80 67,34 83,74

FV = fonte de variacdo; GL = grau de liberdade, ns = ndo significativo; * significativo ao nivel de
5% de probabilidade; ** significativo ao nivel de 1% de probabilidade.

Fonte: Da autora (2021).

Avaliando as estimativas de componentes de variancia e parametros genéticos
presentes na Tabela 7, o maior valor de variancia genotipica (o%) foi encontrado no sitio J
(254,46) e 0o menor no sitio K (45,04). As herdabilidades em nivel de média de clones (hzm)
variaram de 0,911 a 0,959 e as acuracias seletivas encontradas foram de 0,954 (sitio J) a
0,979 (sitio I). Esses valores podem ser classificados como muito altos (acima de 0,90) em
todos os locais, de acordo com proposto por Resende e Duarte (2007). Isso indica
possibilidade de sucesso na selecéo de clones superiores em todos os ambientes. Oliveira et
al (2020) encontraram valores de h2yy similares (0,92 a 0,97) avaliando IMA aos 4 anos de

109 clones de eucalipto em 3 ambientes no estado do Goias. Em um estudo que avaliou 804
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clones de eucalipto em 3 locais no estado do Rio Grande do Sul foram obtidas acuracias
semelhantes para variavel IMA aos 3 anos, variando de 0,94 a 0,97 (CASTRO et al., 2018).

Tabela 7 — Estimativa de componentes de variancia e parametros genéticos para variavel
IMA (m3.ha™.ano™) aos 3 anos de idade, em cada experimento.

Parametro G H I J K L M Q
o’ 300,47 244,17 317,40 404,36 68,14 210,60 298,57 232,71
0% 227,20 165,30 253,04 254,46 45,04 140,79 231,23 148,97
0% 73,26 78,87 64,36 149,90 23,10 69,80 67,34 83,74
h?g 0,756 0,677 0,797 0,629 0,661 0,669 0,774 0,640
Ac 0974 0962 0,979 0954 0,960 0,961 0,977 0,956
h2mg 0,949 0,926 0,959 0,911 0,921 0,924 0,954 0,914
CVe 26,93 4199 32,78 2241 60,35 4395 1931 31,03
CVq 4742 60,79 6500 2920 84,26 62,42 3578 41,39
CV: 1,76 1,45 1,98 1,30 1,40 1,42 1,85 1,33

Média 31,79 21,15 2447 5463 7,96 19,01 42,50 29,49
o? = variancia fenotipica; o2y = variancia genotipica; % = variancia residual; h?; = herdabilidade no
sentido amplo; Ac = acurécia seletiva; h?ng = herdabilidade em nivel de média genotipica; CV. =
coeficiente de variagdo experimental em porcentagem; CVy = coeficiente de variagdo genotipica em
porcentagem; CV, = coeficiente de variagéo relativa.

Fonte: Da autora (2021).

Os coeficientes de variacdo ambiental para a variavel IMA (CVe) variaram de 19,3%
(sitio M — Dom Eliseu, PA) a 60,4% (sitio K — Estreito, MA). De acordo com Garcia (1989),
pode-se considerar o coeficiente de variacdo dos sitios G, J, M e Q como médios (de 12,1 a
32,6%), do H e I como altos (de 32,6 a 42,9%) e do K e L como muito altos (acima de
42,9%). Os dois sitios classificados como muito altos, séo os localizados no bioma Cerrado
e que apresentaram as maiores taxas de mortalidade. Para a variavel IMA ja é esperado que
0 CV. seja mais alto, dado que o caréater é calculado indiretamente através do DAP e altura,
acumulando a variagdo dessas duas medi¢es (ROSADO et al., 2012).

Os coeficientes de variacdo genotipica variaram de 35,8% (sitio M) a 84,3% (sitio
K), e os coeficientes de variacdo relativa variaram de 1,3 (sitio J) a 1,98 (sitio I). Como o
CV: resultou em valores maiores que 1 para todos experimentos, € possivel concluir que para
todos os experimentos a variacdo genética foi maior que a variacdo ambiental, o que indica
situacdo favoravel a obtencdo de ganhos com a selecdo (VENCOVSKY, 1978; CRUZ;
REGAZZI, 1997).
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A relacdo entre o maior e menor quadrado medio do residuo individual foi de 6,49 e,
segundo proposto por Pimentel-Gomes (2000), valores menores que 7 podem ser
considerados como indicadores de variancias residuais homogéneas. Desta forma, realizou-

se a analise de variancia conjunta entre todos os experimentos.
4.3  Analise conjunta

Foi realizada analise de variancia conjunta dos dados de produtividade (IMA) de 50
genotipos de eucalipto avaliados aos 3 anos de idade em 8 ambientes com 6 repeticdes, e 0s

resultados sdo apresentados na Tabela 8.

Tabela 8 — Resumo da analise de variancia conjunta para variavel IMA (m3.ha.ano™) aos 3
anos de idade.

Fonte de Variacéo GL SQ QM F-calculado Pr(>F)
Ambiente 7 441439,44  63062,78 826,55 < 10200
Bloco(Ambiente) 40 6043,31 151,08 1,98 2,72 .10
Genotipo 49 258239,19 5270,19 69,07 < 107200
Genotipo:Ambiente 343 202683,79 590,91 7,74 4,80.10°1%8
Residuo 1960  149541,67 76,30 - -

Fonte: Da autora (2021).

Na andlise de variancia conjunta (TABELA 8) foram detectados efeitos significativos
ao nivel de 1% de probabilidade para gendtipos, ambientes e interacdo gendtipos X
ambientes. Desta forma é possivel proceder com analises de adaptabilidade e estabilidade
para explorar melhor os efeitos dessa interacdo, pois os resultados indicam que 0s genotipos
apresentaram respostas diferenciadas a variacdo existente ao longo dos ambientes.

A Tabela 9 apresenta as estimativas de variancia e parametros genéticos da anélise
conjunta. Foram encontrados valores de 259,55 para variancia fenotipica, 97,5 para variancia
genotipica, 85,8 para variancia da interacdo GxA e 76,3 de variancia residual. E possivel
observar que no total, o efeito de gendtipos contribuiu com 37,5% da variancia fenotipica
total e o efeito da interagdo GxA com 33%. Similarmente, em um estudo comparando 121
clones de eucalipto aos 3 anos em 9 ambientes distintos, a proporcéo da variancia fenotipica
referente ao efeito de genotipos e da interagdo GxA foi de 40% e 24%, respectivamente
(NUNES et al., 2002).
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Tabela 9 — Estimativa de componentes de variancia e parametros genéticos da analise
conjunta para variavel IMA (m2.hat.ano™) aos 3 anos de idade.

Parametros IMA
Variancia fenotipica (¢%) 259,55
Variancia genotipica (%) 97,50
Variancia da interacdo GXA (6%ga) 85,80
Variancia residual (c2%) 76,30
Herdabilidade no sentido amplo (h?) 0,376
Coeficiente de determinagéo da interacdo GxA (r?ga) 0,330
Herdabilidade em nivel de média genotipica (h?mg) 0,888
Acurécia de selecdo (Ac) 0,942
Correlacao geno6tipos x ambiente (rga) 0,529
Coeficiente de variagdo genotipica (CVy) 34,19
Coeficiente de variagao experimental (CVe) 30,25
Coeficiente de variacdo relativa (CVy) 1,13

Fonte: Da autora (2021).

E possivel observar na Tabela 9 que a herdabilidade no sentido amplo (h2) obtida foi
baixa (0,376). Valores baixos de h?; sdo comuns para variaveis quantitativas que sdo
controladas por muitos genes e possuem alta influéncia do ambiente em sua expressdo
(BOREM; MIRANDA, 2013). A herdabilidade em nivel de médias genotipicas (h2mg) foi de
0,888, valor mais baixo que os encontrados nas analises individuais (TABELA 7). Isso pode
ser atribuido ao efeito da interacdo GXA que torna mais dificil a selecdo de gendtipos
superiores comuns em todos os ambientes. A acuracia com a sele¢do obtida na analise
conjunta foi de 0,942, valor considerado muito alto e que indica uma boa precisdo
experimental (RESENDE; DUARTE, 2007). Furlan et al. (2020) encontraram valores de
mesma proporgao para h2mg (0,868) e acurécia (0,932) para varidvel volume individual na
analise conjunta de dois testes clonais com 130 gen6tipos no municipio de Grajau — MA.

O coeficiente de variacdo genotipica (CVg) encontrado foi de 34,19% e o residual
(CVe) de 30,25%. A relacéo entre os coeficientes de variacdo genotipico e residual (CV)
mostra que existe mais variacdo entre genotipos do que variacdo residual, o que é muito
positivo para a selecdo, ainda mais aliado a alta acurécia seletiva obtida. A correlacéo
genotipo x ambiente foi de 52,9%. Esse valor é similar ao 50% e 49% encontrado por Nunes
et al. (2016) e Castro et al. (2018), respectivamente, e inferior ao obtido por Furlan et al.

(2020) que avaliou 130 clones, porém em apenas dois locais.
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4.4  Decomposicdo da interacdo GxA e correlacdo genética entre ambientes

Dado o efeito significativo da interagdo GxA, o seu estudo é fundamental para a
melhor selecdo genotipica. A Tabela 10 apresenta as porcentagens da variancia da interacao
genotipos x ambientes que € de natureza simples e complexa entre os pares de ambientes, de

acordo com a metodologia proposta por Cruz e Castoldi (1992).

Tabela 10 — Decomposicdo da interacdo gendtipos X ambientes em parte simples e complexa
e correlagdo genética entre os ambientes par-a-par.

Ambientes Simples Complexa Correlagédo de Pearson
GxH 35,8% 64,2% 0,566
Gxl 52,3% 47,7% 0,771
GxJ 26,1% 73,9% 0,448
GxK 57,6% 42,4% 0,501
GxL 31,1% 68,9% 0,478
GxM 38,9% 61,1% 0,626
GxQ 45,3% 54,7% 0,666
Hxl 42,7% 57,3% 0,636
HxJ 17,6% 82,4% 0,274
Hx K 47,8% 52,2% 0,463
HxL 22,5% 77,5% 0,394
HxM 18,1% 81,9% 0,306
HxQ 31,2% 68,8% 0,524

I xJ 44,6% 55,4% 0,692
I x K 50,5% 49,5% 0,372
IxL 26,4% 73,6% 0,389
I x M 43,4% 56,6% 0,677
IxQ 54,9% 45,1% 0,747
JXx K 43,0% 57,0% 0,239
JXxL 14,9% 85,1% 0,190
JXM 36,7% 63,3% 0,594
JxQ 37,7% 62,3% 0,546
KxL 58,5% 41,5% 0,635
Kx M 45,8% 54,2% 0,334
KxQ 50,9% 49,1% 0,530
LxM 27,5% 72,5% 0,423
LxQ 29,3% 70,7% 0,499
MxQ 51,0% 49,0% 0,724

Fonte: Da autora (2021).
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Na decomposicgéo da interacdo GxA (TABELA 10) observa-se que a maior parte da
interacdo GxXA é de natureza complexa (61,4%), ou seja, quando ocorre troca de
ordenamento dos melhores genotipos entre os ambientes. Devido a grande heterogeneidade
edafoclimatica da regido, a presenca maior desse tipo de interacdo representa boa
oportunidade de selecionar gendtipos especificos para cada site. Apenas para 7 pares de
ambientes a interacdo do tipo simples predominou, para 0s outros 21 pares houve
predominancia da interacdo complexa. Munhoz et al. (2021), Oliveira et al. (2020) e Nunes
et al. (2002) também encontraram predominancia de interacdo complexa em eucalipto.

O par de ambientes que apresentou a maior porcentagem de interacdo simples foi o
K-L (58,5%), sendo que os dois sitios estdo no bioma cerrado, em solo arenoso, diferentes
de todos os outros sitios. Analisando todos os outros pares de ambientes formados com o
sitio L, podemos observar que so existe predominancia de interacdo complexa, com média
de 74,7% e correlacdo média de 0,395. A menor correlacdo genética entre ambientes foi
observada entre os sitios J e L (0,190), que apresentaram a maior porcentagem de interacdo
do tipo complexa (85,1%). Essa menor correlacdo pode ser explicada pelas caracteristicas
ambientais tao distintas: sitio J no bioma amaz6nico com latossolo de textura argilosa e o
sitio L no cerrado com neossolo de textura arenosa. Por outro lado, a maior correlacdo
genética foi observada entre G e I, com 0,771 e maior parte da interacdo classificada como
de natureza simples (52,3%). Apesar de estarem distantes e possuirem diferentes
classificacbes climaticas, os ambientes G e | estdo no bioma amazoénico em altitudes muito
similares (122 e 126 metros, respectivamente), apresentaram praticamente as mesmas
temperaturas médias (26,5°C e 26,4°C, respectivamente) e valores de evapotranspiracdo
potencial muito proximos (1656 e 1636 mm, respectivamente).

O sitio J apresentou predominancia de interacdo do tipo complexa com todos os pares
de ambientes com média de 68,5% e correlacdo de 0,426. Esse local acaba se diferenciando
demais pela alta produtividade, possuindo uma média de IMA 28,5% superior ao segundo
melhor local (M) e sendo quase 7 vezes mais produtivo que o sitio K.

4.5 BLUP (Best Linear Unbiased Prediction)
A Figura 3 apresenta os valores genotipicos de IMA aos 3 anos preditos para os 50

genotipos na analise conjunta dos 8 ambientes (BLUPg = p + §;). Usando modelos mistos,

essas sdo as estimativas que mais se aproximam do verdadeiro valor genotipico.
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Figura 3 — BLUPq da variavel IMA (m3.hal.ano™) aos 3 anos de idade. Circulos azuis e
vermelhos representam os gendétipos que apresentaram BLUP acima e abaixo da
média geral, respectivamente. As barras de erro representam o intervalo de
confianca de 95% para a predicéo.
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A média geral (28,9 m3.hat.ano™) esté representada pela linha pontilhada (FIGURA
3). Os BLUPs genotipicos variaram de 14,0 (G44) a 50,8 m3.hat.ano® (G34). Além do
melhor clone G34, o GO5 também se destacou apresentando BLUPs de 48,2 m3.hat.ano™.
Em seguida, os melhores genotipos foram G07, GO3 e G17, com IMA predito de 41,9, 41,6
e 41,0 m3.hat.ano?, respectivamente. Os 7 piores clones (G39, G49, G46, G38, G26, G48,
G44), que apresentaram valores genotipicos preditos de IMA abaixo de 17 m3.ha.ano?, séo
todos clones oriundos de selecdes realizadas na unidade florestal de Séo Paulo.

Dentre os genétipos de SP, o melhor posicionado é o0 G41 com 23,3 m3.hat.ano™, em
33° lugar no rank e abaixo da média geral. Fica evidente que os materiais genéticos
selecionados em S&o Paulo ndo sdo adaptados para as condi¢des encontradas na unidade do
Maranh&o. Os clones selecionados na unidade da Bahia geralmente se adaptam bem na UNF-
MA, sendo que atualmente alguns desses clones fazem parte da recomendacdo clonal
operacional. Esses resultados confirmam o que é observado na pratica. Dos cinco maiores
valores genotipicos preditos pela analise conjunta, quatro sdo de clones selecionados na
UNF-BA (G05, G07, G03, G17).

A Figura 4 apresenta os valores genotipicos preditos para cada local, considerando
os efeitos genotipicos e da interagdo GXA (BLUPgige =y j + §ij). E possivel observar que
0 ambiente K possui s6 um gendétipo acima de média geral de todos os ambientes, ao passo
gue no ambiente J a maioria esta acima. Os gendtipos estdo ordenados de acordo com o
BLUP genotipico de forma que fica evidente a troca de ordenamento entre os locais,
confirmando o resultado encontrado de 61,4% da interacdo ser do tipo complexa.

Os cinco gendtipos com 0s maiores valores genotipicos preditos considerando 0s
efeitos da interagdo no sitio G foram: G34 (66,3 m3.ha*.anot), GO5 (57,0 m3.hat.anot), GO3
(53,1 m3.hatano?), G28 (51,5 m3.halano?) e GO8 (50,8 mi.hatano?) (FIGURA 4).
Comparando com o ordenamento dos valores genotipicos preditos livres do efeito da
interacdo GXA, esses gendtipos ficam entre os 10 melhores, em 1° 2° 4° 10° e 8°
respectivamente.

No ambiente H, os cinco primeiros gendtipos sdo G34 (60,3 m3.ha.ano™?), GO5 (44,1
m3.hat.ano?), G33 (42,6 m3.hat.ano™), G31 (40,2 m3.hat.ano?) e G17 (40,1 m3.hat.ano?)
(FIGURA 4), enquanto que o ordenamento desses clones na Figura 3 &, respectivamente, 1°,
2°, 6° 15° e 5° Algo que chama atencdo é o GO3 que esta muito bem posicionado
considerando BLUP genotipico (4°), mas quando levado em consideracdo o efeito da

interacdo passa para o 33° lugar no rank do ambiente H. Neste sitio, o clone GO3 teve uma
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taxa de sobrevivéncia muito baixa (20%). Ao avaliar as caracteristicas do ambiente H, pode-
se sugerir que esse genotipo ndo € adaptado para condigdes mais aridas e altitudes mais
baixas, visto que € o lugar que apresenta 0 menor indice de aridez (0,851) e altitude (102 m).

Avaliando o sitio | na Figura 4, é possivel observar uma grande correspondéncia do
ordenamento do BLUPg+ge cOm 0 ordenamento do BLUPq livre da interacdo (correlagéo de
postos de Spearman 93,5%). Esse resultado corrobora com a média da correlacdo genética
entre pares de ambientes que foi a maior no ambiente 1 (0,612). Os melhores genotipos séo
G17 (61,1 md.hat.ano?), G34 (60,8 m3.hat.ano™), GO7 (50,1 m3.hat.ano?), G13 (49,7
m3.hatano?) e GO5 (48,2 mihalano?). Esses mesmos genotipos encontram-se,
respectivamente, nas posigdes 5°, 1°, 3°, 11° e 2° no BLUPy (FIGURA 3).

Os melhores genotipos no ambiente J apresentam valores de altissima magnitude,
considerando o que ¢ observado na regifo e a média dos testes, que foi de 28,8 m3.ha.ano"
!, Os cinco melhores clones foram G07 (90,8 m3.hat.ano™), G17 (83,3 md.ha*t.ano?), GO5
(83,3 m3.hat.ano?), GO3 (77,8 m3.hat.ano?) e G20 (77,0 m3.hat.ano™?), estando ordenados
como 3°, 5° 2° 4°e 9° para os valores genotipicos preditos sem efeito da interacdo. Esses
resultados revelam o potencial de crescimento da cultura do eucalipto em regibes
contempladas pelo bioma amazonico, e a amplitude de ganho que ainda se pode alcancgar
selecionando gendtipos superiores. Outro resultado interessante € que esses cinco clones que
se destacaram sé&o todos oriundos da Bahia. Fica evidente que existe potencial dos materiais
selecionados na BA se adaptarem no MA, e mostra a importancia da troca de germoplasma
que ja ocorre entre as UNFs da Suzano. O G34 que é o primeiro colocado no rank do BLUP,
fica em 13° no ambiente J. Isso mostra a importancia da selecéo e recomendacéo de clones
especificos para cada local, para que possa ser possivel aproveitar os efeitos da interacdo e
capitalizar os ganhos nos ambientes mais promissores.

O clone G24, que esta em 142 posigéo considerando o BLUPg, foi o tnico que ficou
acima da média geral no ambiente K. Ele é um clone selecionado na regido, da espécie E.
urophylla, que em sua regido de origem em Timor-Leste e Indonésia ocorre
predominantemente no clima Aw. O E. urophylla é uma espécie que precisa de temperaturas
médias anuais entre 16 e 27° e precipitacdo media anual entre 1000 e 2000 mm, todas
condigdes presentes no sitio K. O segundo colocado nesse ambiente (G33) também é um
clone de E. urophylla selecionado na regido, e € conhecido por tolerar condicGes de déficit
hidrico. Os cinco primeiros genotipos do sitio K foram G24 (29,5 m3.hat.ano), G33 (25,5
m3.hat.ano?), G34 (22,4 mé.hat.ano?), G28 (20,8 m3.hat.ano™) e G11 (17,7 m3.hat.ano™).
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No ambiente L os cinco primeiros gendtipos foram G02 (39,9 m3.hat.anot), G50
(39,0 m3.hat.ano™?), GO5 (38,4 m3.hat.ano?), G24 (37,8 mi.hat.ano?) e G28 (34,4 md.ha
! ano™). Em relag&o ao ordenamento livre da interacio, esses genotipos estdo em 13°, 7°, 2°,
14° e 10°, respectivamente. Novamente a importancia de selecionar genotipos especificos
fica evidenciada através dos resultados. O clone GO7, 3° colocado quando ndo se considera
a interacdo GxA, fica na 302 posicdo com 15,6 m3.hat.ano™ com o efeito da interagdo neste
ambiente L. Essa produtividade € quase 60% abaixo do 3° colocado no ambiente L. Esse
clone é de E. grandis, espécie que geralmente ndo é adaptada para regiées com acentuado
déficit hidrico e ocorre predominantemente no clima Cfa (FLORES, et al., 2016).

A classificacdo genotipica no ambiente M corresponde a: G05 (71,6 m3.ha™t.ano™),
G23 (64,8 mi.hat.ano?), GO7 (64,6 m3.hat.ano?), GO8 (64,0 mi.hat.ano?) e G50 (63,1
m3.hat.ano™?), e estdo ordenados como 29, 12°, 3°, 8°, 7° para os valores genotipicos preditos
sem efeito da interag&o. Ja no ambiente Q temos 0 G34 (60,9 m3.hat.ano™), GO8 (47,2 m3.ha”
! ano™), G02 (47,1 m3.hat.ano?), GO3 (45,9 m3.hat.ano™) e GO5 (45,8 m3.hat.ano™) entre
os cinco melhores. Porém, no ranqueamento geral (BLUPg) esses clones ocupam as posigdes
1, 8, 13, 4, e 2, respectivamente.

O clone GO5, selecionado na Bahia, ficou entre os cinco melhores em sete dos oito
experimentos, provando ser um clone produtivo e estavel para a regido avaliada, pois mesmo
no pior ambiente (K) ele ficou em 8° em termos de BLUPg+ge. Outro clone de destaque foi 0
G34, selecionado na propria UNF, que apareceu nos 5 melhores cinco vezes.

Fazendo uma simulacdo de ganho em IMA selecionando os 5 melhores em cada
ambiente de acordo com os resultados sem (BLUPg) e com efeito da interacdo (BLUPg+ge),
é possivel observar que o potencial é muito alto (TABELA 11).

Tabela 11 — Simulagdo de ganho em IMA (m3.ha?.ano?) por ambiente com 10% de

intensidade de selecdo, considerando os cinco melhores genétipos na média de todos os
experimentos (BLUPQ) e dentro do ambiente, considerando efeito da interacdo (BLUPg+ge).

. BLUP dos selecionados BLUP dos selecionados
Ambiente 3 Ganho . Ganho
na média geral dentro do ambiente
G 54,7 2% 55,7 5%
H 36,6 73% 45,5 115%
I 52,7 115% 54,0 121%
J 79,5 46% 82,4 51%
K 13,6 71% 23,2 191%
L 29,2 54% 37,9 99%
M 60,4 42% 65,6 54%
Q 45,0 53% 49,4 67%
Média 46,5 61% 51,7 79%

Fonte: Da autora (2021).
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O ganho em relacdo a média de cada ambiente variou de 42% (M) a 115% (I) sem
considerar o efeito da interacdo, e de 51% (J) a 191% (K) considerando a interacdo GXxA.
Apesar de ambas as simulacdes apresentarem ganhos significativos, quando olhamos para o
sitio K fica evidente que o efeito da interacdo tem grande impacto no ganho com a selecéo.
A magnitude desse efeito pode ser explicada pela baixa sobrevivéncia, mas mostra que para
esses locais mais desafiadores do bioma Cerrado, com solos mais pobres, e periodo de
estiagem acentuado, é fundamental a selecdo de materiais especificos e adaptados. Como
esperado, para todos os locais 0 ganho foi maior ao selecionar os cinco melhores genétipos
em cada ambiente, com uma média de 79%, comparado com 61% ao desprezar os efeitos da
interacdo GxA. Furlan (2018) também reportou ganho com a selecéo préximo a 50% para

producdo em volume de madeira em testes clonais de eucalipto no estado do Maranhao.

46  GGE (Genotype plus Genotype by Environment) Biplots

Foram obtidos os primeiros componentes principais (PC1 e PC2), derivados da
decomposicdo dos valores singulares dos efeitos de gendétipos (G) + efeitos da interacéo
(GE). Os primeiros componentes explicaram 74,97% da variacéo total dos componentes G
+ GE, sendo que quanto maior a porcentagem do primeiro componente principal, mais o0s
genotipos variaram em relacdo aos ambientes. Os quatro GGE biplots apresentados a seguir
sdo baseados nos dados de IMA aos 3 anos de idade dos 50 clones de eucalipto testados em
8 ambientes. Os dados de todos os biplots estdo em escala original (scaling = 0) e
centralizados para a média dos ambientes (centering = 2).

A Figura 5 apresenta o GGE biplot tipo ‘quem vence-onde’, que pode ser utilizado
para indicar os melhores genotipos com base em desempenho e para estratificar os
ambientes. Nesse grafico um poligono é desenhado unindo os genotipos que estdo mais
distantes da origem de forma que todos os outros gendtipos estejam contemplados dentro
dessa area. Os gendtipos que estdo nos vértices sdo 0s que possuem 0s vetores mais longos,
0 que indica uma medida de capacidade de resposta aos ambientes em suas respectivas
direcbes. Desta forma, todos os outros genotipos que ndo estdo nos vértices sao menos
responsivos; e os que estdo localizados préximos da origem (média geral) ndo respondem
aos ambientes, mantendo suas classificacbes em todos os ambientes. Aqueles que estéo

plotados na diregdo oposta @ um ambiente, sdo 0s menos produtivos. Quanto mais proximo
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um gendtipo esta da regido de algum ambiente, melhor seu desempenho naquele site.

Consequentemente, quando mais distante, pior o desempenho no ambiente.

Figura 5 — GGE biplot tipo ‘quem-vence-onde’ baseado em dados de IMA aos 3 anos de
idade. Valor singular simetricamente particionado nos autovetores de genotipos
e do ambiente (SVP = 3).
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Os gendtipos G34 e G05 podem ser destacados como vencedores na maioria dos
locais, 0 G24 é o vencedor no ambiente K, e 0 GO7 nos ambientes J e M. J& 0s gen6tipos que
possuem Vértice longo e estdo mais a esquerda do eixo vertical que passa pela origem, sdo
0s de pior desempenho (G44, G48, G38 e G49). Esses resultados corroboram o obtido na
analise utilizando modelos mistos, visto que os mesmos clones aparecem como 0s melhores
e piores para esse conjunto de ambientes.

Na Figura 5, é possivel avaliar o agrupamento visual dos ambientes, pois as linhas
pontilhadas dividem os experimentos em mega-ambientes. Por meio desta metodologia, a
estratificacdo ambiental seria feita em apenas dois grupos para se explicar aproximadamente
a mesma magnitude da interagdo GxA: um com os sitios J e M e outro grupo com todos 0s
outros sitios. Avaliando as caracteristicas desses ambientes presentes na Tabela 1, observa-

se que ambos 0s ambientes estdo no bioma amazonico e estdo acima de 300 m de altitude,
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caracteristica ambiental que favorece a produtividade do Eucalyptus na regido. Esse
resultado é muito importante, pois na classificacdo ambiental atual, esses dois experimentos
ja estdo agrupados num mesmo macroambiente, comprovando que a altitude ¢ um fator
decisivo no agrupamento de locais na regido. No entanto, o segundo mega-ambiente formado
agrupa ambientes bem distintos e que interagem bastante (G, H, I, K, L, Q), mostrando que
0 resultado dessa estratificacdo deve ser interpretado com cautela. Desta forma, a tomada de
deciséo deve ser baseada em mais de um método e ndo somente no GGE biplot.

O GGE biplot presente na Figura 6 é do tipo ‘média x estabilidade’, e através dele é

possivel identificar gendtipos produtivos e de ampla adaptacao.

Figura 6 — GGE biplot tipo ‘média x estabilidade’ baseado em dados de IMA aos 3 anos de
idade. Particionamento do valor singular com foco no genétipo (SVP = 1).
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A linha horizontal verde representa o eixo do ambiente médio, ou seja, 0s ambientes
que estdo acima da linha verde sé@o mais produtivos que aqueles que estdo abaixo desse eixo.
A linha vertical verde representa a média geral, ou seja, genotipos que estéo a esquerda desse
eixo sdo gendtipos inferiores a média e 0s que estdo a direita sdo superiores a média, de
forma que quanto mais para direita um genotipo estiver, mais produtivo ele é. Os vetores

pontilhados em relacdo ao eixo médio indicam a estabilidade dos genotipos. Quanto mais
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longo o vetor, independente da direcdo, menos estavel o gendétipo é, pois ele estd mais
distante do eixo do ambiente médio. Genotipos proximos ao eixo horizontal verde
representam aqueles que néo capitalizam os efeitos da interacdo GxA, mas também nédo sao
penalizados por ela (COSTA-NETO, 2017).

Por meio dessa anélise é possivel novamente identificar os gendtipos G34 e GO5 se
destacando como os mais produtivos. No entanto, em termos de estabilidade, o G05 ¢
superior ao G34 (FIGURA 6). O clone GO7 apesar de apresentar produtividade alta, € um
dos gendtipos mais instaveis, enquanto o G50 também possui média alta, mas é muito mais
estavel que o GO7. Aléem do G50, os clones G02, G06 e G30 podem ser destacados pela alta
estabilidade e produtividade. Por combinarem média baixa e alta instabilidade, os gen6tipos
G18 (origem Bahia), G38, e G40 (origem S&o Paulo) podem ser considerados desfavoraveis
e descartados do programa de melhoramento da UNF-MA.

Na Figura 7 temos o GGE biplot do tipo ‘discriminagdo x representatividade’, cujo

foco séo as diferencas entre os ambientes.

Figura 7 — GGE biplot tipo ‘discriminacdo x representatividade’ baseado em dados de IMA
aos 3 anos de idade. Valor singular simetricamente particionado nos autovetores
de gendtipos e do ambiente (SVP = 3).
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O eixo horizontal verde com a seta é o eixo do ambiente médio, e a seta indica a
direcdo que os genotipos devem estar para serem mais produtivos. O vetor dos ambientes
em relacdo a origem € proporcional ao desvio padréo do caractere em avaliagdo. Ou seja,
quanto maior o desvio padrdo do IMA no ambiente, maior o vetor. Isso quer dizer que o
comprimento do vetor representa seu poder discriminante, ou seja, 0 quanto esse ambiente
consegue diferenciar genoétipos que sdo efetivamente superiores. Desta forma, pode-se
observar na Figura 7, que o ambiente mais discriminante é 0 J, seguidodo | e G.

A distancia entre um ambiente e 0 eixo médio é a representatividade do ambiente em
relagdo a meédia, de forma que quanto mais proximo o vetor estiver da média, mas
representativo ele é. Na Figura 7 é possivel observar que o ambiente Q € o mais
representativo, pois ele esta praticamente em cima do eixo médio. No entanto o ambiente Q
possui um dos menores poderes discriminantes (comprimento do vetor), sendo melhor
apenas que o K nesse sentido. Isso significa que apesar de ele representar bem a média dos
ambientes avaliados, ele ndo consegue discriminar bem os melhores dos piores genétipos, e
desta forma néo seria uma boa escolha para um ambiente teste da regiao.

Para escolher um ambiente teste, ele deve possuir um alto poder discriminante e ser
bem representativo da regido avaliada. Neste sentido a melhor opgéo entre os ambientes
avaliados seria o sitio |. Esse fato ainda é corroborado com o fato desse ambiente ser 0 que
apresenta melhor correlacdo genética média entre os pares de ambientes, com uma média de
0,612 (TABELA 10). No entanto, como o efeito da interacdo GxA ¢ tdo significava e todos
os resultados anteriores indicam a selecdo de genotipos especificos como uma melhor
estratégia, € preferivel testar os genoétipos em locais onde eles podem expressar seu potencial.
Desta forma, as informacdes extraidas desse grafico podem ser utilizadas em conjunto com
a estratificacdo dos ambientes (FIGURA 5). Como exemplo, o sitio J é 0 que esta mais
distante da média, mas o que tem o vetor mais comprido. Esse ambiente consegue
discriminar bem entre 0os melhores e piores genétipos, mas ndo necessariamente vao ser 0s
mesmos melhores e piores em todos 0os ambientes, pois ele ndo é tao representativo. Quando
comparado com o ambiente M, que faz parte do mesmo mega-ambiente que o J (FIGURA
5), ele passa ser a melhor escolha para um ambiente teste dentro desse estrato.

O biplot denominado ‘ranqueamento de gendtipos’ (FIGURA 8) tem como objetivo
ordenar os melhores genétipos com base em um gendtipo ideal denominado idedtipo, que
possui ampla adaptacdo, ou seja, combina estabilidade e produtividade. O centro dos circulos

conceéntricos representa esse ide6tipo, entdo quanto mais proximo um genotipo estiver desse
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centro, mais ideal ele é para esse conjunto de ambientes. Os circulos concéntricos sdo
tracados apenas com a finalidade de facilitar a visualizacdo do ordenamento e da distancia

que os gendtipos estdo desse idedtipo.

Figura 8 — GGE biplot tipo ‘ranqueamento de geno6tipos’ baseado em dados de IMA aos 3
anos. Particionamento do valor singular com foco no genoétipo (SVP = 1).

Ranking Genotypes

Scaling = 0, Centering = 2, SVP =1

PC2 (13.25%)

T
-50 0 50
PC1 (61.72%)

Fonte: Da autora (2021).

Desta forma, verifica-se na Figura 8 que os genotipos G05 e G34 sdo 0s genotipos
“ideais” para esse conjunto de dados, seguidos pelo G17, G03, G33 e G50. Os mais
desfavoraveis sdo 0s genotipos G48, G44, G38, G36 e G46 todos selecionados em Sao Paulo.
Esses resultados sdo similares aos obtidos com os BLUPs analisados no item anterior
(FIGURA 4), mas como essa analise contabiliza a estabilidade, o desempenho do G34 foi

penalizado por sua maior instabilidade comparado com o GO05.
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5  CONCLUSOES

Na analise conjunta de 50 clones de eucalipto testados em oito ambientes, o efeito
genotipico contribuiu com 37,5% da variancia observada e o efeito da interacdo GxA com
33%. Isso demonstra a necessidade de avaliacdes genotipicas em ensaios multi-ambientais
que contemplem ampla gama de locais com condicGes edafoclimaticas representativas das
regides de cultivo.

Existe predominancia de padrdes de interacdo GxA de natureza complexa em
eucalipto na regido de transic¢ao entre os biomas Cerrado e Amazonia. Esse resultado indica
que a selecdo de genotipos superiores deve ser realizada independente para cada local, para
capitalizar os ganhos nesses ambientes tdo distintos. Porém, em um contexto de
instabilidades e variagdes climaticas, atencdo também deve ser dada a estabilidade dos
clones, uma vez que as condi¢6es climaticas dos futuros plantios podem ser muito distintas
das condi¢cfes em que os clones foram avaliados.

Ha possibilidade de selecionar genotipos com ampla adaptacdo capazes de aproveitar
a interacdo GxA, e também genotipos com adaptacdo especifica, sobretudo para 0s
ambientes da regido presente no bioma do Cerrado.

O experimento de Acailandia - MA (J) foi o que apresentou maior capacidade de
discriminacdo entre melhores e piores genotipos. J& 0 mais representativo, que mais se
aproximou da media dos oito locais, foi 0 experimento em Bom Jesus das Selvas - MA (Q).

Desconsiderando os efeitos da interacdo GxA, o gendtipo G34 é o melhor para todos
os locais. Isso justifica o fato de ser atualmente o clone mais plantado da UNF-MA, com
areas distribuidas por diversos ambientes, tanto no bioma Amazoénia, quanto no Cerrado.
Outro destaque é o clone GO5 que possui média alta e se apresentou mais estavel que o G34.

Entre os clones testados nessa rede experimental, aqueles selecionados na Bahia
desenvolverem-se bem principalmente nas areas de altitudes maiores no bioma amazénico.

Por outro lado, os clones oriundos de S&o Paulo néo tiveram bom desempenho.
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