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RESUMO

A interacdo de gendtipos com ambientes pode alterar a classificacdo dos clones em
locais diferentes, dificultando a selecdo e a recomendagdo de cultivares. Sendo assim, é
importante estratificar os ambientes para direcionar a experimentacdo e a recomendacdo de
clones. O objetivo do trabalho foi avaliar a atual estratificacdo dos ambientes utilizada pela
Dexco, visando a possibilidade de reducdo do numero de ambientes necessarios para uma
adequada avaliacdo de clones gerados no programa de melhoramento de Eucalyptus da
empresa. Foram analisados dados de 73 testes clonais do programa de melhoramento da Dexco.
Esses experimentos continham um total de 1433 clones e estavam localizados em 26 fazendas,
em 15 municipios, nos Estados de Sdo Paulo e Minas Gerais, distribuidos em 10 regifes. Os
experimentos foram instalados entre os anos de 2000 e 2016, no delineamento de blocos
completos casualizados, com seis repeticdes e dois tipos de parcelas, sendo estas lineares de
cinco plantas, ou quadradas de cinco linhas por cinco plantas, onde foram mensuradas as nove
plantas centrais. A idade de avaliacdo variou de 2,8 a 6,1 anos, quando foram medidos o0 DAP
(didmetro a altura do peito) e a altura das arvores. O volume por arvore foi posteriormente
calculado e dividido pela idade de avaliacéo, para possibilitar a comparacdo por meio de analise
conjunta. As estimativas dos componentes de variancia e as predi¢des dos valores genotipicos
foram realizadas pelo procedimento REML/BLUP, com o uso do software livre R. A
estratificagdo dos ambientes foi realizada por meio da correlagdo de Spearman, dendrograma a
partir da analise de agrupamento via UPGMA e analise de componentes principais. Houve
semelhanca no ranqueamento dos clones para seis regides e para outras duas entre si, podendo
haver a formacdo de dois grupos de ambientes, 0 que podera levar a uma reducao de 10 para
quatro regides para recomendacao de clones e reducéo do nimero de regides para avaliacdo dos
clones no programa de melhoramento da empresa.

Palavras-chave: Teste clonal. Interacdo G x A. Componentes de variancia.



ABSTRACT

The genotype x environment interaction can change the classification of genotypes in different
locations, bringing difficulties to breeding programs and cultivar recommendation. Therefore,
it is necessary to group the environments to rationalize the experimentation for clonal
recommendation. The objective of this study was to stratify the environments of Dexco
company, to group environments with similar genotypic responses, allowing a reduction of
environments for experimentation in the Eucalyptus breeding program. Data from 73 clonal
tests of Dexco breeding program were analyzed. These experiments contained a total of 1433
clones and were planted in 26 farms, in 15 different cities, in the States of Sdo Paulo and Minas
Gerais, distributed in 10 regions. The experiments were planted between 2000 and 2016, in a
complete randomized block design, with six replicates and two types of plots, which were lines
with five plants, or square with five rows by five plants, where only the nine central plants were
measured. The evaluation age ranged from 2.8 to 6.1 years, when DBH (diameter at breast
height) and tree height were measured. The volume per tree was subsequently calculated and
divided by the age of measurement, to allow the comparison of all experiments through joint
analysis. The genetic parameters and the predictions of genotypic values were obtained by the
REML / BLUP procedure, using the R software. Stratification of the environments was
performed using Spearman's correlation, dendrogram via cluster analysis with UPGMA and
principal component analysis. There was similarity in the results for the ranking of clones for
six regions and for two others, forming, therefore, two groups of environments. This could lead
to a reduction from 10 to four environments for recommendation of clones and consequently a
reduction of the number of regions to evaluate genotypes in the company's breeding program.

Keywords: Clonal tests. G x E interaction. VVariance components.
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1. INTRODUCAO

O Eucalyptus é um género originario da Australia, que possui centenas de espécies em
seu local de origem. Muitas dessas espécies apresentam boa adaptacao as diferentes condicoes
ambientais do Brasil e devido as caracteristicas de sua madeira, podem ser usadas para diversos
fins. Atualmente, esse é o género de maior importancia para a producéo florestal brasileira, bem
como em outros paises tropicais ao redor do mundo (CASTRO et al., 2016).

Devido a grande importancia comercial do eucalipto, ao longo dos anos o interesse e 0s
investimentos no melhoramento genético desse género se intensificaram, permitindo o
desenvolvimento de técnicas de avaliacdo e selecdo de clones com boa produtividade. Esses
avancos levaram o Brasil a patamares de produtividade florestal que figuram entre os maiores
do mundo (SOUZA et al., 2017).

As empresas florestais, no geral, apresentam extensas areas de plantio, que
consequentemente possuem condigdes ambientais diversificadas, o que leva a respostas
diferenciadas e desempenhos inconsistentes dos materiais genéticos. Esse fato se da devido a
interacdo genotipos x ambientes, que exerce grande influéncia na expressao fenotipica dos
caracteres avaliados, 0 que pode levar a mudancgas no ranqueamento dos clones em diferentes
locais (BINKLEY et al., 2017).

Para que seja possivel o entendimento dessa interacdo é importante o estudo de sua
magnitude e natureza, possibilitando maior confiabilidade na recomendacéo de clones para um
local ou um grupo de locais semelhantes. Para otimizar a experimentacao quando a interacao é
significativa, é fundamental a estratificacdo dos ambientes para testes e recomendacdo dos
materiais genéticos.

A estratificacdo de ambientes utilizando-se dados experimentais se apoia na avaliacéo
da interacdo gendtipos x ambientes, por meio do agrupamento de locais que apresentam maior
correlacdo genética e, portanto, menor interacdo. Essa estratificagdo permite o agrupamento de
ambientes que apresentam respostas semelhantes no ranqueamento dos gendtipos,
possibilitando um melhor planejamento para alocagéo dos experimentos, de forma a se abranger
as variagdes existentes nos ambientes da empresa. Com a avaliagdo dos clones em ambientes
que apresentam respostas distintas, a recomendacdo dos materiais a serem utilizados em
plantios comerciais é realizada com mais seguranca e pode ser feita de forma a direcionar clones
com bom desempenho em locais especificos, sendo otimizada a produtividade dos plantios

florestais.
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Com a existéncia de uma rede experimental de qualidade, com dados de avaliagédo de
clones em diversos ambientes, é possivel estudar o comportamento dos gendtipos em uma
ampla faixa de condi¢Ges ambientais, permitindo identificar os materiais genéticos mais
promissores para as diversas condi¢des avaliadas.

Devido ao grande numero de ambientes e a dificuldade de se testar todos os genotipos
em cada um deles, € comum um desbalanceamento genético entre eles, além da perda de
parcelas. Esses fatores dificultam a analise da interacdo de gendtipos x ambientes. Nesses casos,
0 procedimento mais recomendado para predicao de valores genéticos € o BLUP (Best linear
unbiased prediction). Esse procedimento, associado a metodologia REML (Maximum
Restricted Likelihood) para estimativa dos componentes da variancia fenotipica, apresenta alta
acuracia para estimacao dos valores genéticos (LEITE, 2011).

Um modelo que considere todos os ambientes de forma simultanea na analise é o mais
adequado, para a selecao dos genotipos. Com essa analise uma maneira simples de recomendar
cultivares se da pela produtividade média nos diversos ambientes. Entretanto, uma metodologia
mais completa pode permitir inferéncias adicionais, como a selecdo de genotipos especificos
para cada local, selecdo de gendtipos estaveis entre os locais, sele¢do de genotipos responsivos
a melhoria do ambiente e selecdo para varios atributos simultaneamente (ROSADO et al.,
2012).

Diante disso, esse trabalho teve como objetivo avaliar a atual estratificacdo dos
ambientes utilizada pela Dexco, visando a possibilidade de redu¢do do nimero de ambientes
necessarios para uma adequada avaliacdo dos gendtipos do programa de melhoramento da
empresa, buscando reducao de tempo e custos com a experimentacdo e uma adequada eficiéncia

de selecdo genotipica.
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2. REFERENCIAL TEORICO

2.1 A cultura do eucalipto

As florestas plantadas no Brasil fornecem diversos produtos aos mercados interno e
externo, como celulose, papel, painéis de madeira, madeira sélida, carvdo vegetal e biomassa
para geracdo de energia. Apesar de ocupar cerca de 1% do territorio nacional, totalizando 9
milhdes de hectares de plantios, o setor florestal contribui com 1,2% do PIB Nacional e gera
cerca de 1,3 milhdes de empregos diretos. Além disso, o setor de florestas plantadas contribui
com a construcdo de uma economia mais verde, por meio da conservacao de outros 5,9 milhdes
de hectares (IBA, 2020).

O género Eucalyptus, que representa 77% do total de florestas plantadas no pais (IBA,
2020), tem origem na Australia e possui centenas de espécies. A introducdo do Eucalyptus no
Brasil ocorreu por volta do ano de 1904, com o plantio de diversas espécies e procedéncias na
regido de Jundiai - SP. O objetivo desses plantios era suprir a demanda de madeira para uso em
ferrovias (CASTRO et al., 2016).

Em 1941, Edmundo Navarro de Andrade convidou Carlos Arnaldo Krug, do Instituto
Agrondmico de Campinas (IAC), para iniciar um programa de melhoramento no Brasil. Com
esse objetivo, foram iniciados testes de procedéncias para encontrar genotipos com
possibilidade de serem plantados nas condi¢des brasileiras. Com a implementacdo da lei de
incentivos fiscais para o reflorestamento, houve uma aceleracdo desse trabalho, com a selecéo
de arvores superiores e o inicio de publicacdes cientificas (CASTRO et al., 2016).

Atualmente, com o aprimoramento das praticas de melhoramento genético, o
desenvolvimento de novas tecnologias na silvicultura e o clima favoravel a eucaliptocultura, o
Brasil tem apresentado as maiores produtividades florestais do mundo para este género. As
florestas de eucalipto possuem produtividade média de 35,3 m3.hat.ano*(IBA, 2020), com

potencial para atingirem patamares ainda mais elevados.
2.2 O melhoramento do eucalipto
O aumento na area plantada de eucalipto, a partir dos anos de 1960, gerou a necessidade

do desenvolvimento de tecnologias mais modernas para seu cultivo. Nesse contexto, iniciaram-

se diversos programas de melhoramento genético do eucalipto no Brasil. Na década de 70, o
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melhoramento florestal brasileiro experimentou um grande salto de ganho genético, com o
dominio da técnica de clonagem por estaquia nesse género (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015).

O primeiro programa de melhoramento genético de eucalipto no Brasil surgiu da
necessidade de se aumentar a produtividade das florestas implantadas pela Companhia Paulista
de Estradas de Ferro, por intermédio de Edmundo Navarro de Andrade. A demanda pelo
desenvolvimento da &rea de melhoramento genético continuou alta, com o aumento das areas
de plantio de eucalipto e o surgimento de doencas tais como o cancro, causado por
Cryphonectria cubensis (Bruner) Hodges. Para controle dessa doenca, por exemplo, foram
realizados os primeiros cruzamentos interespecificos, com o objetivo de incorporar a maior
resisténcia e rusticidade do E. urophylla no E. grandis, que era a espécie mais utilizada e de
maior crescimento. A necessidade de propagacéo das arvores hibridas interespecificas, que séo
geradas por polinizacdo controlada e que requer bastante mao-de-obra, fez surgir a silvicultura
intensiva clonal (OLIVEIRA, 2018).

Os programas de melhoramento genético do eucalipto no Brasil iniciaram-se com a
utilizacdo da Selecdo Recorrente Intrapopulacional (SRI), nas areas de producdo de sementes
ou pomares clonais de sementes (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015). Apos a chegada de doencas
como o cancro, a constatagdo da manifestacdo da heterose para crescimento e da possibilidade
de utilizacdo da clonagem, passou-se a utilizar a técnica de hibridagdo associada a clonagem
para fixacdo dos ganhos obtidos (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015). A propagagdo clonal
permite a exploracao das variancias aditivas e ndo aditivas de um material superior selecionado,
levando a plantios uniformes e produtivos (MARCO DE LIMA et al., 2019).

Atualmente, os métodos mais comuns de melhoramento do eucalipto sdo compostos por
programas de Selecdo Recorrente Reciproca (SRR) entre populagdes divergentes e de Selecdo
Recorrente Intrapopulacional em Populacdo Sintética (SRIPS), obtida pelo cruzamento dos
clones elite, sendo incorporados 0s novos clones selecionados a cada geracdo (ASSIS; ABAD;
AGUIAR, 2015).

A SRR foi estabelecida para a utilizagdo no melhoramento do hibrido interpopulacional,
para aproveitamento das capacidades de combinacdo geral e especifica. Com esse método, séo
avaliados os genotipos de duas populagcBes em cruzamentos reciprocos e, posteriormente,
recombinados os que apresentarem melhor capacidade de combinacdo de cada uma das
populacdes (RESENDE; HIGA, 1990). A utilizacdo da SRR ¢é recomendada em programas de
melhoramento de eucalipto, pois os caracteres de crescimento, responsaveis pelo volume de

madeira, possuem efeito de dominéncia e, portanto, exibem heterose quando materiais
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divergentes sdo cruzados. Os caracteres de qualidade da madeira, como densidade bésica,
rendimento de celulose e os de tolerancia a seca e resisténcia as doengas apresentam heranca
aditiva e devem estar contemplados nas populacdes base para a SRR (RESENDE; ASSIS,
2008).

A estratégia da SRIPS é a obtencgéo de progénies de hibridos multiespécies, por meio do
cruzamento dos clones comerciais com outros clones, visando a sintetizacdo das caracteristicas
de interesse em um Unico material. Nos testes de progénies sdo selecionados novos clones, que
serdo posteriormente avaliados em uma ou duas fases de testes clonais, antes de serem
recomendados para plantio comercial. No ciclo seguinte, os melhores clones comerciais seréo
intercruzados com clones de outros programas e outras geragoes, visando a combinacgdo das
caracteristicas de interesse em um unico hibrido, para plantio comercial. Dessa forma, a cada
ciclo de selecao recorrente a populacédo é melhorada, com o objetivo de gerar ganhos de forma
continua (OLIVEIRA, 2018).

Atualmente, os principais desafios nos programas de melhoramento est&o relacionados
ao aumento da produtividade, a adaptacdo aos estresses bidticos e abiodticos e a melhoria da
qualidade da madeira para os diversos produtos florestais (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015).
Como o género Eucalyptus possui grande quantidade de espécies, ha uma grande variabilidade
intra e interespecifica para a resisténcia a doencas. Com isso, é possivel a selecdo de materiais
resistentes em populacdes de espécies puras e o desenvolvimento de hibridos interespecificos
com essas caracteristicas (ASSIS; ABAD; AGUIAR, 2015).

Além do melhoramento convencional, estdo sendo estabelecidas diferentes
combinacBes de ferramentas para o aumento da frequéncia de alelos favoraveis, como por
exemplo, o uso de marcadores moleculares, que tem auxiliado no entendimento do
comportamento dos genotipos, permitindo predicdes genotipicas com alta confiabilidade em
cada ciclo de selecdo, reduzindo o tempo gasto nos programas de melhoramento (CASTRO et
al., 2016).

2.3 Interacdo gendtipos x ambientes

Nos programas de melhoramento genético, apos a selecdo das arvores superiores, essas
séo clonadas e multiplicadas, mais comumente com o uso da técnica de miniestaquia. Os clones
jamultiplicados sdo avaliados em varios ambientes, antes da selecdo final e multiplicacdo para

exploracdo comercial. Como os ambientes de avaliacdo sé&o diversificados, espera-se que ocorra
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variacdo ambiental e interacdo entre clones e ambientes, e que essa interagcdo tenha um papel
importante no fen6tipo avaliado (NUNES et al., 2002).

A interacdo gendtipos x ambientes é caracterizada quando o comportamento das racas,
linhagens ou cultivares nao € consistente nos diferentes ambientes, sendo a resposta de cada
genotipo especifica e diferente de outros gendtipos frente as alteracbes do ambiente.
(RAMALHO et al., 2012). Essa resposta diferenciada entre os locais estd relacionada a
interacdo dos gendtipos com os fatores bidticos e abidticos do ambiente onde ele foi plantado,
sendo esses estimulos ambientais controlaveis ou ndo, além da ocorréncia de pragas e doencas,
que podem influenciar no desempenho dos materiais (NUNES et al., 2016). As causas da
interacdo tém sido atribuidas a fatores fisiolégicos e bioquimicos que ocorrem em cada
gendtipo, desencadeadas em funcdo das variacbes ambientais (CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2004).

Essa interacdo é composta em fontes de variacdo de duas naturezas, sendo a primeira
denominada de parte simples, que é devido as magnitudes das diferencas de variabilidade entre
gendtipos e a segunda é denominada de parte complexa, que causa alteracdes no ranqueamento
dos clones em diferentes ambientes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). A guantificacdo
dos fatores que compBem essa interacdo € muito importante, pois permite conhecer o grau de
dificuldade no momento da selecdo ou recomendacéo de cultivares. Quando ha predominancia
da parte simples, a selecdo é facilitada, pois a classificacdo genotipica dos materiais ndo é
alterada, podendo a selecdo ser realizada na média dos ambientes. Quando a parte complexa é
mais expressiva, a decisdo € dificultada, pois nesse caso é fundamental a recomendacéo de
genotipos bem adaptados a locais especificos (NUNES et al., 2002).

A interacdo de gendtipos x ambientes pode ser explorada nos programas de
melhoramento, sendo recomendados 0s materiais mais adaptados para cada local especifico, o
que poderia levar a um aumento de produtividade florestal (NUNES et al., 2002). Se a interacdo
for predominantemente complexa, a estratificacdo dos ambientes é necesséria para a selecédo e
é realizada por meio da divisdo dos ambientes em regides, de forma a se obter maiores ganhos
com a selecdo (DVORAK et al., 2008).

Para a exploragdo da interagdo entre gendtipos e ambientes, Resende e Barbosa (2005)
recomendam a estratificagao dos locais de plantio, definindo “zonas de melhoramento”. Dentro
dessas zonas, a interacdo sera desprezivel e entre elas, significativa. Com isso, para cada regido
estratificada (zona), o melhorista devera conduzir um programa de melhoramento especifico,

sendo necessario o estabelecimento de testes clonais em cada uma dessas zonas para selecéo de
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clones especificos para os plantios comerciais. O estabelecimento dessas unidades de producéo,
aliados as andlises de adaptabilidade e estabilidade sdo fatores cruciais para o sucesso de um
programa de melhoramento florestal, permitindo um estudo detalhado do comportamento dos
gendtipos nos diferentes ambientes avaliados (NUNES et al., 2016).

Baixos valores de correlagcdo entre os ambientes indicam a presenca de interagdo
genotipos x ambientes do tipo complexa, 0 que demandaria nesse caso a estratificacdo dos
ambientes avaliados, com possibilidade de recomendacdo de clones especificos para o0s
diferentes ambientes, com objetivo de maximizar os ganhos genéticos esperados (SANTOS et
al., 2015). A ocorréncia de baixos valores de correlagdo evidencia a necessidade de avaliacdo
dos gendtipos em varios ambientes, para que se tenha maior seguranca na recomendacao dos
materiais mais adequados (SILVA et al., 2011).

Quando a correlacdo genética entre dois ambientes for igual ou superior a 0,70, a
experimentacdo em cada local separadamente traz ganhos em eficiéncia inferiores a 10%.
Quando se possui trés ou mais locais, a utilizagao de trés ao invés de dois é recomendada apenas
guando a correlacéo for inferior a 0,50 (estimada entre trés ou mais locais), € 0 uso de quatro
locais ou mais traz vantagens quando a correlacédo for menor que 0,30 (RESENDE; BARBOSA,
2005).

Baixos valores de correlacdo entre locais foram encontrados por Santos et al. (2015),
Oliveira (2018) e Castro et al. (2018), em pesquisas realizadas com eucalipto. Portanto, nesses
trabalhos houve a possibilidade de ganhos com estudos da interagdo gendtipos X ambientes e
da criagdo de “zonas de melhoramento” para recomendagao especifica de clones mais adaptados
a cada local, otimizando os ganhos genéticos.

Estudos realizados com outras culturas, como feijdo-caupi (TORRES et al., 2015),
meloeiro (SILVA et al., 2011) e cana-de-aclcar (LEITE, 2011), também mostraram grande
influéncia da interacdo gendtipos x ambientes no desempenho dos genotipos, com
predominancia da interacdo do tipo complexa, com relacdo a simples. Esse mesmo resultado
foi encontrado para anélises de dados da cultura do eucalipto realizados por Nunes et al. (2002)
e Oliveira (2018).

Na area florestal, devido ao ciclo longo da cultura e as extensas e heterogéneas areas
abrangidas pelos plantios, deve-se adotar uma estratégia de melhoramento embasada na
experimentacao para estimativa da magnitude das interacdes de gendtipos com ambientes. 1sso

é importante em funcdo da grande responsabilidade de se selecionar cultivares em extensas
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areas de plantio e devido ao alto custo relacionado ao desenvolvimento de novas cultivares em
espécies perenes.

Devido ao alto custo de experimentacdo e dificuldades operacionais relacionadas a
producdo de mudas por estaquia, nem sempre € possivel incluir todos os clones de interesse em
todos os locais, 0 que pode levar a um desbalanceamento genético dos experimentos que
compdem o grupo de dados para as analises da interagdo genotipos x ambientes.

A metodologia atualmente disponivel e mais recomendada para a selecdo nos casos de
desbalanceamento € baseada no valor genético predito, obtido apds correcdo dos efeitos
ambientais. No entanto, a acurécia de selegdo ¢ afetada tanto pelo tamanho da parcela quanto
pelo ndmero de repetigdes utilizadas nos experimentos (FONSECA et al., 2010). Essa
maximizacdo da acurdcia seletiva por meio do aumento do numero de repeticdes é uma
estratégia que apresenta limitagGes or¢camentarias, técnicas e de mao-de-obra, além da restricdo
de &reas disponiveis para a experimentacao, que podem limitar o nimero de repeticbes possiveis
em um experimento (FONSECA et al., 2010).

O BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) é o procedimento que maximiza a acuracia
seletiva e permite o uso de fontes de informacdo de varios experimentos instalados em um ou
varios locais. Esse procedimento utiliza todos os efeitos do modelo estatistico, contemplando o
desbalanceamento e pode-se utilizar o parentesco genético entre os individuos avaliados
(RESENDE, 2007).

Para aplicacdo do BLUP sdo necessarias estimativas de componentes de variancia e de
parametros genéticos. Para obtencao desses parametros, o procedimento padrdo é o método da
maxima verossimilhanca residual ou restrita (Restricted Maximum Likelihood — REML).
Portanto, pode-se considerar o procedimento REML/BLUP (méxima verossimilhanca residual
ou restrita/melhor predicdo linear ndo viciada) como o procedimento 6timo para avaliacédo
genotipica (RESENDE, 2007).

Para Resende (2007), as principais vantagens desse método sdo a capacidade de se
estimar parametros genéticos e predizer valores genotipicos com a correcdo dos efeitos
ambientais, além de permitir comparar individuos em diferentes locais e através do tempo. Esse
método ainda pode ser aplicado a dados desbalanceados e a delineamentos ndo ortogonais,
maximizando a acuracia seletiva e 0 ganho genético.

Ao estudar a interacdo geno6tipos x ambientes para a cultura do arroz, Costa Neto (2017)
concluiu que o uso do REML/BLUP foi eficiente na modelagem dos efeitos de interacdo

genotipos x ambientes e na predicdo das médias genotipicas para dados desbalanceados. Além
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disso, essa metodologia permite algumas vantagens, tais como: (a) capacidade em considerar
erros correlacionados entre locais; (b) permite lidar com desbalanceamento e heterogeneidade
de variancias e (c) fornece valores genéticos ja penalizados do efeito ambiental (RESENDE,
2007).
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3. MATERIAL E METODOS
3.1 Ambientes avaliados

Foram analisados dados de 73 testes clonais instalados e conduzidos em areas da Dexco
em 15 municipios, sendo 14 localizados no Estado de Sdo Paulo e um no Estado de Minas
Gerais. As areas foram previamente agrupadas em 10 regides, buscando-se formar blocos
continuos onde ndo houvesse variagdo com relacdo as condicGes edafocliméticas (FIGURA 1).
O detalhamento do ano de plantio, espacamento utilizado e das condicGes edafoclimaticas em

cada um dos testes clonais encontra-se na Tabela 1.

Figura 1 - Localizag&o das regides que compdem a rede experimental analisada, nos Estados de
Sao Paulo e Minas Gerais

Legenda
A
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Fonte: Do autor (2021)
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Tabela 1 - Ano de plantio, espacamento, localizacdo, altitude, ordem do solo, pluviosidade
média, temperatura maxima média anual e temperatura minima média anual dos 73

experimentos (continua).

o T max. T

Ano de . . Ordemdo Altitude PluvaSIdade média mln-.

Exp . Espagamento Regiao Municipio - Estado média anual média

plantio solo (m) anual

(mm) °c) anual
( )
1 2010 3.00 x 2.00 A Estrela do Sul - MG Latossolo 990 1478 28,8 17,5
2 2011 3.00 x 2.00 A Estrela do Sul - MG Latossolo 996 1478 28,8 17,5
3 2012 3.00 x 2.00 A Estrela do Sul - MG Latossolo 1020 1478 28,8 17,5
4 2012 3.00x 1.50 A Estrela do Sul - MG Latossolo 991 1478 28,8 17,5
5 2012 3.00x 1.50 A Estrela do Sul - MG Latossolo 1003 1478 28,8 17,5
6 2013 3.00x 1.50 A Estrela do Sul - MG Latossolo 1010 1478 28,8 17,5
7 2013 3.00x 1.50 A Estrela do Sul - MG Latossolo 1001 1478 28,8 17,5
8 2012 3.00 x 2.00 A Estrela do Sul - MG - 1007 1478 28,8 17,5
9 2012 3.00 x 1.50 A Estrela do Sul - MG Latossolo 1003 1478 28,8 17,5
10 2013 3.00x 1.50 A Estrela do Sul - MG Latossolo 1010 1478 28,8 17,5
11 2010 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 642 1393 27,4 16,3
12 2013 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 585 1393 27,4 16,3
13 2013 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 585 1393 274 16,3
14 2011 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 604 1393 27,4 16,3
15 2012 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 602 1393 274 16,3
16 2012 3.00 x 1.90 B Agudos - SP Latossolo 639 1393 27,4 16,3
17 2013 3.00 x 1.50 B Agudos - SP Neossolo 572 1393 27,4 16,3
18 2014 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 608 1393 27,4 16,3
19 2012 3.00 x 2.00 B Agudos - SP Latossolo 602 1393 27,4 16,3
20 2012 3.00x 1.90 B Agudos - SP Latossolo 639 1393 274 16,3
21 2014 3.00 x 2.00 B Agudos - SP - 605 1393 274 16,3
22 2015 3.00 x 2.00 C Botucatu - SP Latossolo 899 1422 27,1 16,1
23 2016 3.00 x 2.00 Cc Botucatu - SP Latossolo 883 1422 27,1 16,1
24 2014 3.00 x 1.50 C Botucatu - SP - 913 1422 27,1 16,1
25 2005 3.00 x 2.00 D Avaré - SP - 710 1448 26,7 15,9
26 2008 3.00 x 2.00 D Avaré - SP Latossolo 804 1448 26,7 15,9
27 2012 3.00 x 2.00 D Avaré - SP Latossolo 781 1448 26,7 15,9
28 2012 3.00x1.90 D Avaré - SP Latossolo 759 1448 26,7 15,9
29 2008 3.00 x 2.00 D Avaré - SP Latossolo 802 1448 26,7 15,9
30 2011 3.00 x 2.00 D laras - SP Neossolo 661 1441 26,9 16,0
31 2012 3.00 x 1.50 D Lengois Paulista - SP Latossolo 680 1417 27,3 16,2
32 2000 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 744 1417 27,3 16,2
33 2000 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 744 1417 27,3 16,2
34 2007 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 710 1417 27,3 16,2
35 2007 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 717 1417 27,3 16,2
36 2008 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 697 1417 27,3 16,2
37 2013 3.00 x 1.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 681 1417 27,3 16,2
38 2015 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 681 1417 27,3 16,2
39 2016 3.00 x 2.00 D Lengois Paulista - SP Argissolo 768 1417 27,3 16,2
40 2008 3.00 x 2.00 D Lencois Paulista - SP - 681 1417 27,3 16,2
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Tabela 2 - Ano de plantio, espacamento, localizacdo, altitude, ordem do solo, pluviosidade
média, temperatura maxima média anual e temperatura minima média anual dos 73
experimentos (concluséo).

T
. Pluviosidade T r,nél.x. min.

Exp Ano de Espagamento Regido Municipio - Estado Ordem do  Altitude média anual média média

plantio solo (m) anual

(mm) “0) anual

°C)

41 2013 3.00 x 1.00 D Lengois Paulista - SP Latossolo 681 1417 27,3 16,2
42 2014 3.00 x 1.50 E Botucatu - SP - 829 1422 27,1 16,1
43 2011 3.00 x 2.00 E Botucatu - SP Latossolo 788 1422 27,1 16,1
44 2000 4.70x1.30 F Itatinga - SP Latossolo 691 1425 26,6 15,8
45 2012 3.00 x 1.50 F Itatinga - SP Latossolo 667 1425 26,6 15,8
46 2012 3.00 x 2.00 F Itatinga - SP Neossolo 678 1425 26,6 15,8
47 2012 3.00 x 1.50 F Itatinga - SP Latossolo 674 1425 26,6 15,8
48 2012 3.00 x 1.50 F Itatinga - SP Neossolo 678 1425 26,6 15,8
49 2005 3.00 x 2.00 F Itatinga - SP - 641 1425 26,6 15,8
50 2013 3.00 x 1.50 F Itatinga - SP Neossolo 643 1425 26,6 15,8
51 2013 3.00 x 1.50 F Itatinga - SP Neossolo 640 1425 26,6 15,8
52 2006 3.00 x 2.00 F Itatinga - SP - 635 1425 26,6 15,8
53 2001 3.00 x 2.00 G Angatuba - SP Latossolo 668 1377 26,4 15,7
54 2015 3.00 x 1.90 G Angatuba - SP Latossolo 668 1377 26,4 15,7
55 2006 3.00 x 2.00 H Buri - SP Latossolo 685 1364 25,9 15,5
56 2006 3.00 x 2.00 H Buri - SP Latossolo 664 1364 25,9 15,5
57 2006 3.00 x 2.00 H Buri - SP Latossolo 685 1364 25,9 15,5
58 2006 3.00 x 2.00 H Buri - SP - 680 1364 25,9 15,5
59 2012 3.00x 1.00 H Buri - SP Latossolo 704 1364 25,9 15,5
60 2012 3.00 x 1.00 H Buri - SP Latossolo 704 1364 25,9 15,5
61 2012 3.00 x 2.00 H Buri - SP - 726 1364 25,9 15,5
62 2013 3.00x 1.00 H Buri - SP Latossolo 736 1364 25,9 15,5
63 2013 3.00x 1.00 H Buri - SP Latossolo 736 1364 25,9 15,5
64 2008 3.00 x 2.00 H Paranapanema - SP Latossolo 652 1428 26,3 15,6
65 2011 3.00 x 2.00 H Paranapanema - SP Latossolo 720 1428 26,3 15,6
66 2011 3.00 x 2.00 H Paranapanema - SP - 722 1428 26,3 15,6
67 2010 3.00 x 2.00 | Séo Miguel Arcanjo - SP Argissolo 739 1432 26,3 15,9
68 2010 3.00 x 2.00 | Sao Miguel Arcanjo - SP Argissolo 739 1432 26,3 15,9
69 2015 3.00 x 2.00 J Avaj - SP Latossolo 481 1358 28,4 17,1
70 2015 3.00 x 2.00 J Bauru - SP Argissolo 554 1336 28,3 16,9
71 2015 3.00 x 2.00 J Bauru - SP - 535 1336 28,3 16,9

72 2007 3.00x 2.00 J Cabrélia Paulista - SP - 597 - - -

73 2008 3.00 x 2.00 J Paulistania - SP Latossolo 604 1375 27,5 16,5

Fonte: Do autor (2021)

Entre os locais avaliados observou-se uma pequena variacdo na classificagdo dos solos,
com predominéancia para os latossolos (TABELA 1). Os valores de altitude dos locais variaram
de 481 a 1020 metros, sendo os maiores valores observados para a regido A, no Estado de Minas
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Gerais. A pluviosidade média anual, por sua vez, apresentou uma diferenca ndo muito
expressiva entre as diferentes regides, variando de 1336 a 1478 mm, sendo os menores valores
encontrados na regido J, no municipio de Bauru, e 0s maiores valores na regido A, no municipio
de Estrela do Sul.

Os valores de temperatura méaxima média anual variaram de 25,9 °C, no municipio de
Buri - SP, a 28,8 °C, no municipio de Estrela do Sul - MG. Para a temperatura minima media
anual, o mesmo padréo foi encontrado, sendo 0s menores valores apresentados para 0 municipio
de Buri (15,5 °C) e os maiores para Estrela do Sul (17,5 °C).

Com relagdo a distribuicdo de chuvas, ndo ha grande variacdo para os municipios do
Estado de S&o Paulo avaliados, porém, se observa uma diferenca significativa em comparacédo
com o municipio de Estrela do Sul, em Minas Gerais (FIGURA 2). Essa localidade apresenta
maiores volumes pluviométricos nos meses de novembro a marco, havendo uma reducéo
significativa nos meses de abril a outubro, o que leva a um déficit hidrico mais acentuado em
comparagdo com as regides de S&o Paulo.

Figura 2 - Distribuicéo de pluviosidade ao longo do ano para os municipios dos Estados de
Séo Paulo e Minas Gerais, onde 0s experimentos foram instalados.
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Fonte: Do autor (2021)

Os dados climaticos foram extraidos da base de estagdes meteoroldgicas de Xavier et
al. (2016), pelos dados dos municipios de localizagdo dos experimentos, sendo consideradas as

informagdes de 1980 a 2015 como média historica para todas as regides.
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3.2 Delineamento experimental

Foram analisados os dados de 73 testes clonais, instalados entre os anos de 2000 e 2016,
com um total de 1433 clones. O numero de clones de cada experimento apresentou variacédo de
10 a 184, com média de 66 clones. Os espagamentos utilizados foram 3.00 x 1.00, 3.00 x 1.50,
3.00 x 1.90, 3.00 x 2.00 e 4.70 x 1.30, sendo a maioria dos experimentos (64%) instalada no
espacamento de 3.00 x 2.00 (TABELA 2).

Os testes clonais avaliados pertencem a duas diferentes etapas do programa de
melhoramento, sendo ambos instalados no delineamento de blocos completos casualizados,
com pelo menos seis repeticdes. Dos 73 experimentos analisados, 47 foram instalados em
parcela linear de cinco plantas, onde todas foram mensuradas, e 26 foram instalados em parcela

quadrada de 25 plantas, onde foram mensuradas as nove plantas centrais.

3.3 Coleta de dados

A coleta dos dados foi realizada por meio da mensuracédo do Diametro a Altura do Peito
(DAP), em centimetros, e da Altura total da arvore (H), em metros. O DAP foi medido com
uma suta (modelo Mantax Blue, da marca Haglof), sendo realizada uma medida por arvore, no
sentido da linha de plantio. A altura foi obtida com o auxilio de um clinémetro analdgico
(modelo Pm-5/1520, da marca Suunto). As medicdes foram realizadas em nivel de arvore,
permitindo, portanto, o calculo do volume individual.

O volume de cada arvore foi estimado utilizando-se de uma equacdo de volume
desenvolvida para hibridos de Eucalyptus urophylla x E. grandis, obtida por cubagem rigorosa
em areas da empresa. Apos a estimativa do volume individual, obteve-se o célculo do
Incremento Médio Anual (IMA) individual, em m3.ha.ano™, dividindo-se o volume pela idade

de medicdo e extrapolando para a area de um hectare.

V:((O,125957*(DAP2‘02469)*(H0’54262))/2000)+((0,034105 1*(DAP1,732209097)*(H 1,2530335
2))/2000)

Onde,
V: volume de madeira, em m3/ha;

DAP: diametro medido a 1,30 metros de altura, em centimetros;
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H: altura, em metros.

3.4 Analises realizadas

A matriz de coincidéncia de genotipos entre os pares das regides pode ser observada na
Figura 3, onde os pares destacados em cinza apresentam 20 ou mais clones coincidentes.

A Figura 3 mostra que a maioria das combinagdes apresenta no minimo 20 clones em
comum, sendo 0 maior nimero encontrado entre as regides A e B, com 326 clones em comum,
0 que indica uma boa confiabilidade nas estimativas da correlagdo entre esses dois ambientes.
O menor namero de clones coincidentes encontrado foi entre as regibes | e G, com oito clones
em comum, indicando que a comparacdo entre esses ambientes deve ser interpretada com

cautela.

Figura 3 - Matriz de coincidéncia de clones entre os pares de regides avaliadas.

A B C D E F G H | J

A 538 326 92 305 94 304 96 258 93 165
B 444 83 203 75 268 37 258 65 113
C 242 117 31 40 39 60 11 131
D 763 66 256 92 260 76 199
E 149 43 10 53 36 26
F 505 71 250 35 149
G 152 17 8 84
H 492 37 97

| 119 20
J 416

Fonte: Do autor (2021)

A partir dos dados coletados foram realizadas diferentes analises estatisticas utilizando-
se o software livre R, com o objetivo de verificar o comportamento dos clones nas diferentes
regides, bem como o padrdo da interacdo genotipos X ambientes e possiveis semelhancas entre
as regides.

Foram realizadas as analises de variancia individuais, com o seguinte modelo estatistico:

Yij = W+ bj + gi + &
Onde,

Yij: observagao referente ao clone i, no bloco j;
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K média geral, em m®/ha.ano;

bj: efeito aleatorio do bloco j;
gi: efeito aleatorio do clone i;

ejj- efeito aleatorio do erro experimental associado a observagéo Yij.

A analise conjunta dos experimentos foi realizada com a funcéo Imer do pacote Ime4
(Bates et al., 2015) do R. Foi realizado o ajuste do seguinte modelo linear aleatorio com 0s

dados de produtividade (IMA) dos clones nas diferentes regides:
Yijkr = K+ bjk + pkr + Ci + rr + (C X ir + €ijjkr
Onde,
Yijkr: observacdo do clone i, no bloco j, experimento k e regido r;
|: média geral, em m3/ha.ano;

bjk: efeito aleatorio do bloco j no experimento k;

pkr: efeito aleatério do ambiente k dentro da regido r;

ci: efeito aleatorio do clone i;

rr: efeito aleatorio da regido r;

(c x n)jr: efeito aleatorio da interacdo do clone i na regido r;

eijkr: efeito aleatorio do erro experimental associado a observagéo Yijkr.

A partir dos resultados obtidos por meio do modelo estatistico, foi possivel a estimativa
dos valores genotipicos dos clones dentro de cada regido, utilizando-se o procedimento BLUP.
As estimativas dos componentes de variancia foram obtidas com base no método da maxima
verossimilhanca restrita (REML) utilizando-se a fungéo VarCorr do pacote Ime4 (BATES et
al., 2014). Os componentes de variancia estimados foram os seguintes: variancia residual (Ve),
variancia entre blocos dentro de experimentos (\Vbl), variancia entre as regides (Vr), variancia
entre ambientes - experimentos dentro de regides (Va), variancia entre gendtipos - clones, (\VQ)
e variancia da interacdo clones x regides (Vi).

Apos a obtencdo dos BLUPs dos clones dentro de cada regido, foram realizadas as
analises de correlacao entre os valores genotipicos dos clones nas regides. As analises foram

realizadas pelos métodos de Pearson e de Spearman. Apesar de haver grande concordancia nos
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resultados obtidos com os dois métodos, optou-se por utilizar a correlacdo de Spearman. Isso
porque esse € um método que se baseia no ordenamento (ranking) de IMA dos clones, e ndo
em seus valores em si. O ordenamento dos clones em cada regido apresenta maior importancia
para fins de selecdo. Além disso, a correlacdo de Spearman é um método ndo paramétrico, ndo
exigindo normalidade dos dados. O complemento dos valores de correlacéo entre as regides foi
utilizado como medida de distancia para construcdo de um dendrograma, obtendo-se uma
correlacdo cofenética de 0,73.

A matriz de complemento das correlagdes de Spearman também foi submetida a uma
Anélise de Componentes Principais, permitindo o agrupamento das regiGes com base nas
distancias do biplot dos dois primeiros componentes. A analise de componentes principais foi
realizada com o pacote ape (PARADIS e SCHLIEP, 2019) e o grafico com os dois primeiros
componentes foi obtido com o pacote ggplot2 (WICKHAM, 2016). A correlacdo cofenética
obtida foi de 0,86.

Por fim, a interagcdo genotipos x ambientes também foi interpretada de forma gréfica,
sendo observada a troca de ranking entre as estimativas de produtividade média dos clones nas

regibes. Esse grafico também foi desenvolvido com o pacote ggplot2 do R (WICKHAM, 2016).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas dos parametros genéticos auxiliam no processo de selecdo de genotipos
e dao suporte as recomendacdes dos clones comerciais. Portanto, apresentam grande
importancia nas anélises realizadas com os dados experimentais (REIS, 2020).

Observa-se na Tabela 2 uma significativa variancia entre ambientes, o que pode ter sido
influenciada pela baixa coincidéncia de clones avaliados entre os experimentos de uma mesma
regido. O fato dos experimentos conterem conjuntos de clones diferentes, com poucos em
comum, acentua a variancia dentro de um mesmo ambiente. Essa baixa coincidéncia de clones
entre as regides analisadas impossibilitou a inclusdo da interacéo de clones com experimentos,

uma vez que o modelo ndo convergiu.

Tabela 3 - Pardmetros geneticos e ambientais relacionados ao Incremento Médio Anual (IMA,
em m3.hal.ano™), obtidos por meio de analise dentro de cada regido, para os 73
experimentos, agrupados em 10 regides.

Regido n.exp n.cl Vbl Va Vg Ve HZ,z Ac média CVg% CVe% CVr

10 538 2,0 2470,5 195,7 150,8 0,89 0,94 49,2 284 250 114
11 444 2,0 2470,7 1440 163,7 0,84 0,92 510 235 251 094
3 242 0,9 22994 589 2498 059 0,77 47,6 16,1 33,2 049
17 763 5,6 3067,9 194,5 220,4 0,85 0,92 56,0 24,9 26,5 094
2 149 25 24358 95,7 2025 0,74 0,86 49,7 19,7 28,6 0,69
9 505 1,9 2968,0 230,0 213,2 0,87 0,93 53,7 28,2 27,2 1,04
2 152 9,1 3364,1 386,1 199,3 0,92 0,96 59,0 33,3 239 1,39
12 492 5,2 5546,3 428,7 508,3 0,83 091 77,2 26,8 29,2 0,92
2 119 0,8 4797,2 382,0 3524 0,87 093 684 28,6 275 1,04
5 416 8,3 3143,0 2354 274,2 0,84 0,92 54,3 28,3 30,5 0,93
Fonte: Do autor (2021)
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n.exp: nimero de experimentos; n.cl: nimero de clones; Vbl: variancia entre blocos; Va:
variancia entre ambientes (experimentos); VVg: variancia entre genotipos (clones); Ve: variancia
residual; hm: herdabilidade em nivel de média dos clones; Ac: acuracia seletiva; média: IMA
(m3.hat.ano?) médio da regido; CVg% = coeficiente de variagdo genotipico; CVe% =
coeficiente de variagéo residual; CVr = relagédo CVg/CVe.

Os valores de CVe (%), por sua vez, variaram entre 25 e 30,5%. O valor de CVe (%)
depende apenas da variacdo residual como propor¢do da média do experimento, ndo devendo
ser 0 Unico parametro utilizado para verificacdo da qualidade experimental (RESENDE;
DUARTE, 2007). Além disso, € de se esperar que 0 CVe (%) seja elevado para o carater IMA,
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visto que a varidvel é calculada com as medidas de didametro e altura, acumulando os erros
experimentais dessas duas variaveis (ROSADO et al., 2012).

Observando-se os dados de acuracia seletiva para o carater IMA da analise de variancia
de cada regional (TABELA 2), nota-se que a variacao foi de 0,77 a 0,96, valores considerados
altos ou muito altos, de acordo com Resende e Duarte (2007). Altos valores de acuréacia refletem
a qualidade experimental e a eficiéncia do melhoramento, demonstrando que o delineamento
utilizado e o nimero de repeticdes foram adequados para se obter estimativas confiaveis do
valor genotipico dos clones (CASTRO et al., 2018).

Pelos dados da Tabela 2, observa-se valores de herdabilidades médias dos clones entre
0,59 e 0,92, valores considerados altos por Resende e Duarte (2007). A herdabilidade representa
guanto da variacdo fenotipica é herdavel e pode ser explorada na selecdo. A herdabilidade
média de genotipos é estimada com o uso de médias como unidade de avaliacdo, o que aumenta
o nivel de precisdo da estimativa, uma vez que 0s erros experimentais sdo reduzidos com o uso
de repeti¢cdes (ROSADO et al., 2012). Altos valores de herdabilidade média indicam pouca
influéncia do ambiente na expressao dos caracteres, havendo grande potencial para selecédo de
gendtipos dentro dos experimentos. Além disso, evidencia boa precisdo experimental devido
ao adequado numero de repeti¢bes utilizado, o que é de grande importancia para a selecdo
clonal, cujos valores genotipicos séo preditos por meio de vérias repeticbes (ROSADO et al.,
2021).

O CVr também é uma estatistica utilizada na avaliacdo genotipica, sendo que sua
magnitude pode ser utilizada para se fazer inferéncias sobre a acuracia e precisdo das avaliacdes
genotipicas, juntamente com o nimero de repeticdes dos experimentos (RESENDE; DUARTE,
2007).

Os valores mais altos de produtividade foram apresentados pela regido H (77,2 m3.ha’
! ano™), sequida por I (68,4 m3.hat.ano™) e por G (59,0 m3.hat.ano™). Esses dados podem ser
explicados por uma melhor distribuicdo pluviométrica nos municipios onde essas regides se
localizam, em comparacao com as demais regides analisadas.

Observa-se pela Tabela 3 que ha uma grande contribuicdo da variancia entre as regifes
na analise conjunta, o que demonstra a necessidade de se avaliar essas diferentes regifes, de
forma a identificar as que apresentam maior importancia na avaliacdo dos genotipos do

programa de melhoramento da empresa.
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Tabela 4 - Pardmetros genéticos e ambientais relacionados ao Incremento Médio Anual (IMA,
em m3.hat.ano?), obtidos por meio de anélise conjunta das 10 regides.

Ve Vbl Vr Va Vg Vi H?nw ha Ac média CVg CVe CVr

245,84 3,90 3070,26 74,48 148,17 79,91 0,55 0,31 0,74 56,16 0,22 0,28 0,78

Fonte: Do autor (2021)

Ve: variancia residual; Vbl: variancia entre blocos dentro de experimentos; Vr : variancia entre
as regides; Va: variancia entre ambientes (experimentos dentro de regifes); Vg: variancia entre
gendtipos (clones); Vi: variancia da interagdo GXE (clones x regides); H?m: herdabilidade em
nivel de média dos clones; ha: herdabilidade individual (nivel da parcela); Ac: acuracia seletiva;
média: produtividade (IMA) média da regido; CVg: coeficiente de variacdo genético; CVe:
coeficiente de variagao residual; CVr: relagdo CVg/CVe.

A herdabilidade do IMA apresentou um valor baixo (0,31), 0 que é comum para
caracteres que sdo determinados por muitos genes, pois sua expressdo génica apresenta grande
influéncia do ambiente (BOREM; MIRANDA, 2013). Esse resultado indica a importancia de
se realizar a selecdo com base em experimentos bem delineados, com réplicas clonais, evitando
sempre que possivel a selecdo fenotipica ou massal. Esse valor de herdabilidade individual foi
superior ao encontrado em trabalhos de andlise da interacdo genoétipos por ambientes para
eucalipto, como 0,23 encontrado por Rosado (2012), 0,16 encontrado por Nunes et al. (2016),
0,17 encontrado por Oliveira (2018) e 0,15 encontrado por Santos et al. (2015). A alta
variabilidade genética, pelo grande nimero de clones avaliados, bem como o0 manejo
homogéneo nas areas experimentais, € um fator que pode ter favorecido a estimativa desse
parametro, reduzindo a porcentagem de erro dessa estimativa (SANTOS, 2014).

A herdabilidade em nivel de média dos clones foi estimada em 0,55, considerando-se 0s
dados da analise conjunta. Esse valor é inferior a maioria dos valores de herdabilidade média
observado nas analises por regional (TABELA 2), o que pode ser explicado pela interagédo
gendtipos x ambientes.

A acurécia seletiva foi de 0,74, valor considerado de alta magnitude (RESENDE, 2007).
Porém, esse valor é um pouco inferior aos valores de 0,93 encontrado por Rosado et al. (2012),
de 0,81 encontrado por Nunes et al. (2016), de 0,81 encontrado por Oliveira (2018) e de 0,86
encontrado por Santos et al. (2015). Esse fato pode ser explicado por alguns fatores, como a
baixa coincidéncia de clones existentes nas diferentes regides analisadas, em comparagdo com
0 obtido por esses autores, e/ou pela influéncia da interagdo genotipos x ambientes entre as

regionais avaliadas.



31

As estimativas do Incremento Médio Anual (IMA) foram obtidas por meio de um
modelo misto (BLUP). A analise de correlagdo de Spearman entre os BLUPs das regides par-
a-par mostrou valores variando de 0,15 para as regides | e J, até 0,85 entre as regides D e G
(FIGURA 4). A média das correlacdes foi de 0,71, o que mostra que as regides analisadas nao
apresentam diferencas muito discrepantes com relacéo ao ranqueamento dos genotipos.

Para as regides analisadas, 35 (78%) das combinagdes de regides par-a-par apresentaram
valores acima de 0,67, que sdo considerados altos pela literatura, o que significa que a mesma
recomendacdo atenderia de forma satisfatoria estes locais (RESENDE; DUARTE 2007). Das
demais combinacdes, oito (18%) apresentaram valores entre 0,50 e 0,67 e apenas duas (4%)
apresentaram valores abaixo de 0,50, mostrando que existe possibilidade de estratificacdo entre
as regides estudadas (FIGURA 4).

A correlacdo de Spearman € um método ndo paramétrico que se mostra adequado para
andlise de dados desbalanceados, pois ndo exige normalidade dos dados. Além disso, ela se
mostra mais apropriada para fins de melhoramento, pois leva em consideragéo o ranqueamento
dos gendtipos e ndo os valores observados (SANTOS, 2014). Para a recomendacdo de
cultivares, o ordenamento dos gendtipos € mais importante do que a magnitude dos valores de
produtividade.

Com base nos resultados da Figura 4, constatou-se que as Unicas combinagdes que ndo
apresentaram altos valores de correlagéo e com alta significancia foram entre as regides: (i) A
e J, com valor de 0,66; (ii) entre B e I, com valor de 0,64; (iii) entre C e G, com valor de 0,59;
(iv) entre C e I, com valor de 0,69, porém com baixa significancia; (v) entre D e I, com valor
de 0,62; (vi) entre E e G, com valor de 0,70, porém com baixa significancia; (vii) E e J, com
valor de 0,45; (viii) G e I, com valor de 0,64; (ix) entre G e J, com valor de 0,63; (x) He I, com
valor de 0,65 e (xi) entre | e J, com valor de 0,15.

Os valores de correlacdo de Spearman séo afetados pela intensidade da interacdo entre
os locais. Baixas estimativas desse parametro indicam baixa coincidéncia no ranqueamento do
BLUP dos clones nos diferentes ambientes, confirmando que a interacdo clones x ambientes é
elevada (RAMALHO; FERREIRA; OLIVEIRA, 2012).
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Figura 4 - Matriz de correlagdo de Spearman com histogramas e gréficos de disperséo do valor
genotipico (BLUP) dos clones entre as regides, par-a-par.
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De posse dos dados de correlagéo de Spearman, foi criado um dendrograma, com base
na metodologia de agrupamento UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic
Avarages). O dendrograma foi criado com o complemento das estimativas de correlacdo de
Spearman e, portanto, reflete as dissimilaridades no ordenamento dos clones entre as regides
analisadas.

O método UPGMA utiliza médias aritméticas das medidas de dissimilaridade, evitando-
se a utilizacdo de valores extremos entre os ambientes considerados (CRUZ et al, 2011). O
grafico mostra que existe uma tendéncia de agrupamento das regies A, B, D, F, G e H, que
apresentaram maior proximidade. As regides C e E também podem ser agrupadas entre si,
confirmando os altos valores de correlagfes encontradas entre elas (FIGURA 5).

O agrupamento dos ambientes com base nas distancias dadas pelo complemento das
correlagdes permite a identificacdo de locais semelhantes e que podem ser agrupados na rede

experimental da empresa. Essa reducdo no nimero de locais necessarios para a avaliacdo dos
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genotipos reduz os custos com a experimentacao e otimiza os recursos empregados (SILVA,
2020).

Figura 5 - Dendrograma baseado no complemento da correlacdo de Spearman como medida de
distancia entre as regides.
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Fonte: Do autor (2021)

Na Figura 6 sdo apresentadas as distancias entre as 10 regides, com base nos dois
primeiros componentes principais (PC1 e PC2). A distancia utilizada na analise de componentes
principais também foi o complemento da correlacdo de Spearman da produtividade dos clones
nas diferentes regides. Verifica-se que a porcentagem de explicacdo da variacdo total
acumulada pelos dois primeiros componentes principais foi de 45,5%, mas a correlacédo
cofenética com a matriz de distancias originais foi de 0,81, o que indica uma boa confiabilidade
na metodologia utilizada.

De acordo com Rencher (2002), pelo menos 70% da variancia total deve ser explicada
pelo primeiro e o0 segundo componentes principais. Entretanto, considerando-se o elevado
numero ambientes, além do grande nimero de clones avaliados, a porcentagem da variancia

fenotipica acumulada nos dois primeiros componentes da analise é considerada adequada. Essa
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estimativa é semelhante aos 50,4% encontrado por Leite (2011) ao estudar a produtividade de
um grande namero de clones de cana-de-agUcar em diferentes locais e anos de plantio. Por outro
lado, a estimativa obtida é superior aos 38,6% encontrado por Silva (2020), no estudo da
interacdo gendtipos x ambientes para a cultura da soja.

A anélise de componentes principais permite o estudo da estrutura de covariancia e
correlacdo entre as varidveis (regifes, nesse caso), 0 que possibilita a verificacdo de
proximidade entre as regides pelo método grafico (RESENDE; DUARTE, 2007).

A analise visual do grafico de componentes principais (FIGURA 6) permite verificar
que as regides apresentam distancias heterogéneas com base na correlacdo de Spearman, com
alguns pontos de maior proximidade, como observado para as regides A, B, D, F e H. Esses
resultados estdo coerentes com os valores de correlacdo par-a-par (FIGURA 4) e com o
dendrograma baseado em UPGMA (FIGURA 5), que também mostra altos valores de

correlagéo e proximidade entre essas regides.
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Figura 6 - Gréfico de componentes principais com base no complemento da matriz de
correlagdo de Spearman da produtividade corrigida (BLUP) dos clones nas
diferentes regides.
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A Figura 7 permite a visualizacdo da ordem relativa dos clones entre as regides
estudadas, com significativa ocorréncia de interacdo GXA do tipo complexa, entre as regides A
e Je Je D, por exemplo, evidenciada pelas linhas verdes que ligam os clones nas diferentes
regides. Esse tipo de interacdo ocorre quando ha ordenacéo diferenciada dos gendtipos ao longo
dos ambientes e representa dificuldade na selecdo de genotipos com ampla adaptabilidade

(TORRES et al., 2015).
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Figura 7 - Valores genotipicos (BLUPS) da produtividade (IMA) dos clones mais comuns nas
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Havendo baixo nivel de interacdo entre pares de ambientes, ou consisténcia no

ranqueamento dos gendtipos, é possivel agrupar os ambientes em mega-ambientes ou macro-

regides, conduzindo um programa Unico de avaliacdo e recomendacdo de genétipos para cada

macro-regiao.

Para realizar uma correta avaliacdo de diferentes gendtipos e suas interacdes com 0s

ambientes, experimentos devem ser instalados em cada zona de melhoramento e a partir do

resultado desses testes serd possivel a definicdo do nimero minimo de ambientes para se

trabalhar no programa de melhoramento, de forma a maximizar os ganhos genéticos
(OLIVEIRA, 2018).

Outra opcgdo para os casos de altos niveis de interacdo genotipos x ambientes, com

predominancia para interagdes do tipo complexa, é identificar clones com alta adaptabilidade e

maior estabilidade fenotipica possivel (NUNES et al., 2002).
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5. CONCLUSOES

Com base nas analises, observou-se semelhanca no ranqueamento dos clones para as
regides A, B, D, F, G e H e para C e E, podendo haver a formacdo desses dois grupos de
ambientes, o que podera levar a uma reducdo de 10 para quatro regides a serem consideradas
para a avaliacdo dos genotipos da empresa.

Recomenda-se que a empresa teste 0s novos genotipos nas quatro regides formadas, de
modo a se obter boas estimativas do valor genotipico dos mesmos e da interacdo dos genotipos
com os ambientes. Apds essas avaliagBes, podera ser possivel a recomendacao de materiais com
bom desempenho médio ou com alta adaptabilidade e estabilidade nos plantios comerciais.

Devido ao agrupamento de algumas das regionais avaliadas, podera ser possivel avancar
uma fase no programa de melhoramento para os clones que tenham melhor produtividade nos
testes clonais iniciais nas regides onde se observou semelhanca, possibilitando assim um ganho

no tempo total para avaliacdo dos clones do programa de melhoramento da Dexco.
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