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RESUMO 

As estimativas de variâncias genéticas e coeficientes de herdabilidades são  fundamentais em 

programas de melhoramento genético para a quantificação do ganho que será obtido  com a 

seleção. Nesta pesquisa objetivou-se comparar espécies de eucalipto com diferentes sistemas 

reprodutivos para avaliar as superestimativas dos ganhos genéticos quando se desconsidera o 

correto sistema de reprodução das espécies. Foram testadas cinco procedências de Eucalyptus 

camaldulensis (preferencialmente alógama) e sete procedências de Eucalyptus pellita 

(preferencialmente mista). Os  experimentos foram instalados em condições de campo  no ano 

de 2014, com o delineamento de blocos completos casualizados com dez repetições e sete 

plantas por parcela para E. camaldulensis e seis plantas por parcela para E. pellita. Aos dois 

anos de idade foram mensurados os caracteres diâmetro  à altura do peito (DAP), altura (H) e 

volume (VOL). A herdabilidade média (
2ˆ
mh  ) variou entre 0,96 (DAP), 0,93 (VOL) a 0,90 (H) 

para E. pellita e de 0,49 (DAP), 0,48 (H) a 0,32 (VOL) para E. camaldulensis. Por meio das 

superestimativas observadas do ganho genético, as perdas variaram de 56,81% a 75,60%. As 

correlações genotípicas e fenotípicas foram altas e estatisticamente significativas para todos os 

caracteres, indicando a possibilidade de realizar a seleção indireta.  Esses resultados mostram 

que a incorporação de dados do sistema reprodutivo nas estimativas de parâmetros genéticos 

aumenta a precisão e direciona o melhorista para a conservação e ganhos não viesados das 

populações sob melhoramento nos próximos ciclos de seleção. 

 

Palavras-chave: Sistema de reprodução; parâmetros genéticos; melhoramento florestal. 
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ABSTRACT 

 

Estimates of genetic variance and coefficients of heritability are fundamental in to breeding 

programs to quantify the gains that will be obtained through selection. In this study, we compare 

eucalyptus species with differente reproductive systems to assess the overestimation of genetic 

gains the breeding system of the species is disregarded. Five provenances of Eucalyptus 

camaldulensis (predominantly allogamous) and seven provenances of Eucalyptus pellita 

(predominantly mixed-mating) were tested. The experiments were installed on field conditions 

in 2014, a complete randomized block design, with ten replicates, and seven plants per plot for 

E. camaldulensis and six plants per plot for E. pellita. At two years of age, we measured 

diameter at breast height (DBH), height (H), and volume (VOL). The mean heritability (
2ˆ
mh ) 

varied between 0.96 (DBH), 0.93 (VOL), and 0.90 (H) for E. pellita, and between 0.49 (DBH), 

0.48 (H), and 0.32 (VOL) for E. camaldulensis. Due to the observed overestimation of genetic 

gains, losses ranged from 56.81% to 75.60%. The genotypic and phenotypic correlations were 

high and statiscally significant for all characteristics, indicating the possibility of performing 

indirect selection. These results show that incorporating reproductive system data into estimates 

of genetic parameters increases accuracy and directs the breeder toward the conservation and 

production of non-biased gains in subsequent breeding population cycles. 

 

Key-words: Reproductive system; genetic parameters; forest improvement. 
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1. INTRODUÇÃO 

A estimativa de variâncias e covariâncias genéticas é a base da estimativa de parâmetros 

genéticos quantitativos, tais como herdabilidades e correlações genéticas entre caracteres. Esses 

parâmetros são fundamentais para a estimação do ganho esperado com a seleção em programas 

de melhoramento e  a sua magnitude  é dependente do sistema de reprodução das espécies 

(NANKOONG, 1966; BUSH et al., 2015). 

Por meio do conhecimento sobre este sistema de reprodução é possível realizar a 

estimação da taxa de cruzamento entre indivíduos bem como entender de que maneira ocorrerá 

a transmissão dos genes de uma geração para outra (BROWN,1970). Seu conhecimento é 

fundamental em qualquer programa de melhoramento (GUSSON et al., 2006). O sistema de 

reprodução das espécies, em conjunto com a maneira que ocorre a dispersão de pólen e 

sementes (GUSSON et al., 2006), é de suma importância na determinação da estrutura genética 

das populações (HAMRICK, 1983; HAMRICK e LOVELLESS, 1986). Pesquisas buscando 

constantemente o melhoramento, a conservação genética e a produção de sementes necessitam 

ser fundamentadas em informações sobre o modo de reprodução das espécies (GUSSON et al., 

2006). 

De forma geral, as plantas podem ser classificadas em três tipos de sistemas de 

reprodução, a saber: (i) alógamo; (ii) autógamo e (iii) misto.  As plantas alógamas são aquelas  

que praticam apenas cruzamentos e apresentam taxa de cruzamento ( t ) maiores que 0,95. As  

plantas  autógamas são aquelas que praticam autofecundação e possuem taxas de cruzamentos 

menores que 0,05. As  plantas que permanecem neste intervalo (0,05≤ t ≤0,95) são consideradas 

mistas. 

Normalmente, o  melhoramento genético e os estudos relacionados a esta área são 

realizados com as espécies alógamas e autógamas (ALLARD, 1960; VENCOVSKY et al., 

2001). No entanto, estudos com as espécies de sistema misto de reprodução são escassos e 

representam um problema para os geneticistas e melhoristas florestais. As populações mistas 

são diferentes daquelas com alogamia ou com autogamia completa, pois, nestas, existe uma 

mistura de indivíduos com diferentes graus de endogamia (VENCOVSKY et al., 2001). A 

endogamia afeta os valores fenotípicos individuais, bem como as variâncias genéticas, de modo 

que o efeito da seleção é mais complexo neste tipo de população. Dessa forma, as 

herdabilidades, o tamanho efetivo e, por consequência, o ganho genético ficam superestimados 

se menosprezarmos os diferentes tipos de progênies que são produzidas por estas espécies 

(VENCOVSKY et al., 2001; SEBBENN, 2007; TAMBARUSSI et al., 2014).  
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A partir de um levantamento bibliográfico sobre o sistema de reprodução do eucalipto, 

Eldridge et al. (1993) encontraram que 12 espécies apresentaram taxas de cruzamento variando 

entre 0,62 e 0,84.  Desta forma, é correto afirmar que, para várias espécies economicamente 

importantes deste gênero, o sistema de reprodução não é completamente alógamo e sim 

apresentam um sistema misto de reprodução. 

Buscando obter avanços no entendimento do processo de melhoramento e conservação 

genética das populações de espécies com o sistema misto, a presente pesquisa avaliou duas 

espécies do gênero Eucalyptus. A primeira espécie avaliada foi o Eucalyptus camaldulensis 

Dehn, que é predominantemente alógama  e possui uma taxa de cruzamento que varia entre 0,75 

≤ t ≤ 1,0 (BUTCHER et al., 2002).  A segunda espécie foi o Eucalyptus pellita F. Muell, que 

apresenta um sistema reprodutivo considerado misto  e possui uma taxa de cruzamento que varia 

entre 0,45 ≤ t ≤ 0,86 (HOUSE e BELL, 1996). 

A primeira espécie possui alta plasticidade de adaptação ambiental, o que favorece o seu 

plantio em diferentes regiões, além de apresentar grande variabilidade genética (COSTA et al., 

2012). É uma árvore de crescimento rápido, sendo utilizada em construção civil, toretes de 

madeira, celulose e papel, marcenaria, carpintaria, postes, lenha, carvão e dormentes (NIETO; 

RODRIGUEZ, 2003; RESENDE, 1999). A segunda espécie possui uma madeira avermelhada, 

conhecida como mogno vermelho, sendo fácil de trabalhar e possui um bom acabamento, 

podendo, assim, ser utilizada para a fabricação de pisos, construção, estruturas, revestimentos, 

marcenaria e carpintaria.  No entanto, o seu crescimento é um pouco lento em relação às outras 

espécies de eucalipto devido  à falta de melhoramento da  cultura (ZANATA et al., 2010).  
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2. OBJETIVOS 

 

2.1. Objetivo geral 

 

Estimar parâmetros genéticos de forma tradicional, baseado em métodos para espécies 

alógamas, e, posteriormente, corrigi-los com informações moleculares, obtidos para espécies 

mistas. 

 

2.2. Objetivos específicos 

 

i) estimar os componentes de variâncias genéticas e os coeficientes  de 

herdabilidades de forma tradicional e corrigi-los para as espécies de sistema misto 

de reprodução; 

ii) estimar se há perda sobre o ganho genético quando estimado de forma tradicional 

em espécies com o sistema misto de reprodução e 

iii) verificar a magnitude e o sentido das correlações genéticas e fenotípicas entre os 

caracteres diâmetro à altura do peito, altura e volume. 
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3. REVISÃO DE LITERATURA 

 

3.1. Eucalyptus no Brasil 

 

O gênero Eucalyptus constitui atualmente a maior área de floresta plantada brasileira, 

sendo responsável por 5,7 milhões de hectares (IBÁ, 2017). Muitas espécies do gênero foram 

trazidas para o Brasil no início do século XX pelo engenheiro agrônomo Edmundo Navarro de 

Andrade a pedido da Companhia Paulista de Estradas de Ferro. O objetivo da introdução de 

espécies de Eucalyptus no Brasil era o de abastecer as demandas por lenha, mourões, postes e 

dormentes para os trilhos, sendo que sua ideia principal era a de plantar as árvores de maneira 

similar aos plantios agrícolas (FOELKEL, 2007). Com isso observou-se o potencial das 

espécies visando a seleção dos melhores indivíduos e mais produtivos para o plantio em grande 

escala, iniciando assim as primeiras pesquisas com o gênero, serviriam de base para os 

primeiros trabalhos de melhoramento do eucalipto no Brasil. 

Os maiores incentivadores e investidores de pesquisas florestais na área de 

melhoramento florestal são as grandes empresas de base florestal. Os programas de 

melhoramento são de cunho estratégico e muito valorizados já que  aumentam as receitas, 

devido os ganhos genéticos (FILHO et al., 2011). 

Em 2016 o Brasil foi um dos países que despontou no ranking global de produtividade 

florestal, em relação aos países que também possuem florestas plantadas, sendo responsável 

por uma média de 35,7 m³/ha ao ano em plantios do gênero Eucalyptus. Esses altos índices são 

resultado da versátil adaptação das espépécies às condições do solo e do clima existentes no 

Brasil, como também dos investimentos sucessivos por parte das empresas de base do setor no 

Brasil para aperfeiçoar suas pesquisas na área florestal (IBÁ, 2017). 

 

3.2. Eucalyptus camaldulensis Dehn 

 

O E. camaldulensis é a espécie que vem sendo estudada no Brasil para uso em 

reflorestamentos comerciais em áreas que possuem déficit hidríco (GONZAGA et al., 2016). 

Possui sistema de reprodução predominantemente alógamo, sendo que apresenta uma taxa de 

cruzamento que varia entre 0,75 ≤ t ≤ 1,0 (BUTCHER et al., 2002).   
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Está distribuída por toda a Austrália continental, sendo possível encontrá-la em todos os 

estados australianos, exceto na Tasmânia. Sua ocorrência natural vai desde formações vegetais 

tropicais secas até floresta úmida. Distribui-se em regiões com 250 a 625 mm de precipitação 

média, tolerante à estação seca de quatro a oito meses, com temperaturas médias que variam de 

20 a 28 ºC e altitudes que vão desde o nível do mar até 1.000 m. Sendo um dos primeiros 

Eucalyptus a ser plantado com sucesso fora da Austrália (NIETO e RODRIGUEZ, 2003 ; 

SILVA, 2010). 

Na Austrália, o E. camaldulensis  foi uma das espécies pioneiras do gênero que foram 

inseridas com ótimos resultados em plantios florestais, além de apresentar resultados 

satisfatórios em outros países além da Austrália (ELDRIDGE et al., 1993). O sucesso dos 

plantios de E. camaldulensis como espécie exótica é imposto devido ao seu melhor desempenho 

na produção de madeira se comparado com outras espécies do gênero em condições ambientais 

adversas.  

A espécie se desenvolve em locais secos e de baixa fertilidade, apresenta tolerância à 

seca e altas temperaturas, possui um crescimento rápido e também capacidade de rebrota, tolera   

inundações periódicas ou encharcamento de quatro a cinco meses, tolerância a salinidade do 

solo e leve tolerância à geada (ELDRIDGE et al., 1993, MORAES et al., 1997). 

A ocorrência do E. camaldulensis em condições ambientais adversas e o consequente 

sucesso de plantios como espécie exótica é explicado pela ampla distribuição natural da espécie, 

que possibilita grande plasticidade de adaptação a diferentes condições ambientais, em relação 

a pluviosidade, solos, e outros fatores, além de ressaltar a existência de grande variabilidade 

genética na espécie (BUTCHER e WILLIAMS, 2002; SILVA, 2010, COSTA, et al., 2012). 

E. camaldulensis é uma espécie que possui um crescimento rápido e  possuindo também 

uma copa muito densa (BUTCHER e WILLIAMS, 2002). A espécie possui em seu sistema 

radicular a presença de lignotubérculos, o que torna o seu sistema radicular muito eficiente e 

também é devido a esse fator que se explica a sua tolerância ao frio e à seca, podendo suportar 

temperaturas mínimas de -6,7 ºC e máximas de 52,8 ºC, além de apresentar grande resistência 

ao vento (NIETO e RODRIGUEZ, 2003). 

A madeira de E. camaldulensis é dura, com densidade básica de 0,68 g/cm3 (STURION 

et al., 1987), o que possibilita a sua utilização em construções civis além de interiores, toretes 

de madeira, celulose e papel, marcenaria, carpintaria, postes, lenha, carvão e dormentes. A 



   

6 
 

espécie também é plantada com a finalidade de quebra-ventos, sombreamento, assim como para 

a produção de mel (RESENDE, 1999; NIETO e RODRIGUEZ, 2003). 

No Brasil, a espécie tem se tornado importante para fins de melhoramento genético que 

objetivam introduzir caracteres de interesse da espécie em seus híbridos. Este fato leva a uma 

demanda proporcional de estudos de caracterização e conservação genética da espécie (SILVA, 

2010). Sua extensa variabilidade genética entre e dentro de populações permitiu consideráveis 

avanços genéticos para a produção, justificando sua adoção em programas de melhoramento 

genético no Brasil (SILVA et al., 2010, 2016). 

 

3.3. Eucalyptus pellita F. Muell 

 

 O E. pellita é conhecido na Austrália como mogno vermelho devido a cor de sua 

madeira. Possui porte médio, com dimensões em torno de 40 metros de altura e de 1,0 metro 

de diâmetro (HARWOOD, 1998), e tronco reto, com a presença de muitos ramos. Mesmo 

estando presente em sítios pobres, esta espécie pode alcançar de 15 a 20 metros de altura, e 

quando presente em solos rochosos, secos, margeando as praias, onde é comumente encontrado,  

é reduzido de 5 a 10 metros de altura (DAVIDE, 1992). 

 A distribuição da espécie ocorre desde o sul de Nova Guiné ao norte de Queensland, na 

Austrália. Seu local de ocorrência varia desde o nível do mar até cerca de 600 metros de altitude, 

estando presente, principalmente em zona climática quente e úmida. A precipitação média anual 

está entre 1.080 a 3.550 mm, com distribuição quase uniforme no sul e período chuvoso 

definido no verão, ao norte (CLARKE et al. 2009). Segundo Clarke et al, (2009) a ocorrência 

da espécie normalmente ocorre  em topografias suaves a moderadas. Tem preferência por 

encostas mais baixas e grandes montanhas, crescendo ao lado de rios nas regiões mais secas e 

quentes. Os solos da região de sua ocorrência variam de arenosos e pouco profundos a areno-

rochosos e limosos profundos. 

 A madeira do E. pellita é muito apreciada para uma variedade de produtos, tais como a 

madeira serrada para móveis finos devido à sua coloração avermelhada, também é utilizado na 

construção civil e na indústria de papel e celulose (CLARKE et al., 2009). Tais atributos da 

madeira da espécie tornaram-na atraente para o plantio e pesquisas visando o melhoramento da 

espécie foram iniciadas. A espécie também possui rápido crescimento, fuste reto, boa adaptação 

à várias condições ambientais,  boa resistência a pragas e doenças, etc (CLARKE et al., 2009). 
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3.4. Sistemas de reprodução e a sua importância para o melhoramento 

 

O conhecimento do sistema de reprodução é importante para que se possa realizar as 

estimativas dos parâmetros genéticos e de seus componentes, os quais são fundamentais para 

que se possa estimar o ganho esperado com a seleção em programas de melhoramento 

(TAMBARUSSI et al., 2014). Dessa forma, é de suma importância conhecê-lo e considerá-lo 

nas estimativas de parâmetros genéticos, pois, por meio dele, é possível determinar como serão 

transmitidas as informações genéticas entre as gerações (WRIGHT, 1921; NANKOONG, 1966; 

BUSH et al., 2015). A  magnitude do ganho genético é totalmente dependente do sistema de 

reprodução das espécies. 

Pesquisas buscando o melhoramento das espécies, a conservação genética e a produção 

de sementes melhoradas devem estar diretamente ligada com informações referentes ao sistema 

de reprodução das espécies (GUSSON et al., 2006),  pois  a forma de condução de um programa 

de melhoramento é determinada pelo sistema reprodutivo da espécie, sendo que o sistema 

reprodutivo pode ser de natureza alógama, autógama ou mista (FERREIRA et al., 2001). 

Em se tratando de reprodução de espécies arbóreas, pode ser caracterizado pelos 

cruzamentos biparentais (cruzamentos entre indivíduos aparentados), aleatórios (panmíticos), 

autofecundações, apomixia, além de suas combinações (HAMRICK e LOVELLESS, 1986). O 

sistema de reprodução vem sendo estimado com a utilização de marcadores moleculares 

(GUSSON et al., 2006). 

O que torna a informação sobre o sistema de reprodução imprescindível nos programas 

de melhoramento é o fato que a endogamia altera as estruturas genéticas populacionais 

tornando-as  muito diferentes. A importância em detectar a endogamia que ocorre nas 

populações quando se tem por objetivo estimar os componentes de variância genética é devido 

ao fato de que a endogamia causa uma diminuição da variabilidade genética dentro das 

progênies. Os melhoristas florestais consideram que dentro de progênies de polinização aberta, 

todos os indivíduos são meios-irmãos, porém quando há  endogamia, esse grau de parentesco 

entre os indivíduos  pode ser maior do que aquele esperado para meios-irmãos, levando assim 

à estimativas genéticas viesadas pelo sistema reprodutivo das espécies (VENCOVSKY et al., 

2001; SEBBENN, 2006; FERREIRA et al., 2001; TAMBARUSSI et al., 2014). 

Em espécies que possuem o sistema reprodutivo misto, o grau de parentesco encontrado 

entre os indivíduos dentro da família é maior do que quando se considera meios-irmãos, 
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portanto, saber de que forma ocorre a reprodução das espécies torna-se essencial para que 

ocorram ganhos em programas de melhoramento (FERREIRA et al., 2001). 

A estrutura genética espacial intrapopulacional, derivada de um fluxo gênico restrito 

pode explicar a existência e manutenção do sistema misto de reprodução na natureza 

(RONFORT e COUVET, 1995). Segundo esses autores, que também citam Jarne et al., a 

endogamia biparental aumenta o parentesco entre pais e filhos. Como consequência ocorre uma 

diminuição da fecundação cruzada e os genes para autofecundação são transmitidos sem que 

haja a perda do valor adaptativo. O equilíbrio de Wright pode explicar a manutenção da 

variabilidade genética nestas populações. Dessa forma, percebe-se que, em algumas 

populações, mesmo com sistema misto de reprodução, indivíduos tão vigorosos estão presentes, 

mesmo sendo endogâmicos, quanto os encontrados em populações panmíticas (em Equilíbrio 

de Ward-Weinberg) (VENCOVSKY et al., 2001). 

 

3.5. Parâmetros genéticos 

 

3.5.1. Diferenciação genética entre e dentro de procedências (populações) 

 

A distribuição da variação genética dentro e entre as suas populações está sujeita á 

fatores evolutivos e ecológicos das espécies arbóreas. Em uma população, um dos fatores que 

pode gerar maior diferenciação genética entre as populações ou entre as progênies dentro das 

populações é a seleção natural, a qual favorece uma adaptação de gradientes ambientais. Ao 

passo que fatores como o pequeno tamanho de uma população e a endogamia existente, 

diminuem a variabilidade genética dentro de uma população por meio da deriva genética, e 

podem colaborar efetivamente para que ocorra o surgimento de heterogeneidade genética entre 

as populações, pois o fluxo gênico causa uma homogeneização espacial da variação genética 

(MOURA, 2005). 

Hamrick e Nason (2000), afirmam que mesmo que a estrutura genética de uma 

população resulte em complexas interações entre seleção, fluxo gênico e deriva, as espécies que 

apresentam altas taxas de fluxo gênico geralmente irão apresentar uma maior variação genética 

distribuída dentro das suas populações e uma menor variação genética entre estas. 

A quantificação da diversidade genética é muito utilizada, no entanto, com o avanço das 

técnicas moleculares os pesquisadores estão, muitas vezes mais interessados na observação da 

variação molecular da diversidade genética. Uma abordagem para avaliar os níveis de 
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divergência de caracteres adaptativos é comparar a diferenciação populacional com marcadores 

moleculares, mensurados pelas estatísticas F  de Wright (WRIGHT, 1951), com diferenciação 

de caracteres quantitativos, mensurados pelo QST  (YE, et al., 2014). 

Spitze (1993) usou o trabalho de Wright (1951) e Lande (1992) para desenvolver uma 

medida da diferenciação genética entre populações para caracteres quantitativos. Desta forma, 

o QST é usado para mensurar a variabilidade genética e diferenciação genética entre populações 

e progênies dentro de populações para caracteres quantitativos (WHITLOCK, 2008). 

O conjunto de diversos fatores evolutivos e as suas interações contribuem efetivamente 

para a conservação e a formação da estrutura genética em uma população (BROWN, 1978; 

HAMRICK, 1983; LOVELESS e HAMRICK, 1984). 

Em espécies que possuem o sistema misto de reprodução, com grandes populações e 

também com mecanismos eficazes de dispersão de sementes e pólen, apresentam de maneira 

geral uma elevada variação genética dentro de populações e baixa entre estas (HAMRICK e 

LOVELESS, 1989). Ao passo que em espécies com populações pequenas e que possuem o 

sistema de reprodução como sendo de autofecundação e/ou propagação vegetativa, em 

contrapartida devem oferecer uma baixa variabilidade dentro de suas populações e uma alta 

variabilidade entre estas (LOVELESS e HAMRICK, 1984). 

Com base nas informações já mencionadas sobre os fatores que influenciam a estrutura 

genética de uma população, faz-se necessário o conhecimento das variáveis ecológicas que de 

alguma forma também influenciam nessa estruturação, e assim podermos compreender como 

ocorre o comportamento da estrutura genética das populações naturais das plantas (MOURA, 

2005). 

 

3.5.2. Coeficientes de variação  

 

O coeficiente de variação é uma medida de dispersão utilizada para que seja possível 

estimar a precisão de experimentos, sendo que este representa o desvio-padrão como 

porcentagem da média. Como medida de dispersão, a principal vantagem da estimativa do 

coeficiente de variação ambiental é a capacidade de ser possível a visualização do quanto da 

variação existente é devido à fatores ambientais, quanto é genético, e quanto será repassado 

para a geração seguinte (GARCIA, 1989). 

O delineamento experimental utilizado, o número de repetições, o tamanho das parcelas, 

a heterogeneidade do ambiente além da diversidade genética influem diretamente no erro 
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experimental. Assim, o coeficiente de variação serve de base para os pesquisadores e 

melhoristas tomarem decisões sobre seus ensaios (GARCIA, 1989). 

Quando a espécie apresenta alto coeficiente de variação genético ( gVC ˆ % ) há indícios 

de potencial para melhoramento, pois, em programas de melhoramento florestal, altos valores 

de gVC ˆ  % resultam em maiores ganhos genéticos na seleção recorrente (ZANATA et al., 2010). 

Esta variabilidade genética pode ser explorada pela seleção das progênies que tiveram um 

melhor desempenho e melhores indivíduos dentro das progênies, para todos os caracteres, pois 

este parâmetro é considerado muito importante para que se possa compreender como se 

comporta a estrutura genética de uma população. O gVC ˆ % estima  a quantidade de variação 

entre as progênies em comparação com a média do caráter em questão (BALERONI et al., 

2003).   

 As estimativas do coeficiente de variação genética aditiva %)ˆ( aVC  estimam quanto 

da variação genética é transmitida de geração em geração (SEBBENN et al., 2008). As relações 

estimadas para %ˆ/%ˆ
ga VCVC , quando apresentam resultados iguais a 1,0, indicam que a 

variância genética dentro das progênies é nula (PIRES, 1996). No entanto, quando superior a 

1, indicam que há a variação genética dentro das progênies a ser explorada pelo melhoramento 

e que a seleção de genótipos de melhor desempenho é favorável. Altos coeficientes de variação 

dentro das famílias ( dVC ˆ  %) indicam que a seleção dos melhores indivíduos também pode ser 

feita dentro das progênies, visando maior ganho genético. 

Os valores do coeficiente de variação relativo ( b̂ ) indicam uma situação favorável à 

seleção recorrente quando apresentam valores acima de 1,0. Quando este parâmetro está acima 

desse valor consideramos satisfatórios e propícios para a seleção recorrente, e maior será o 

controle genético do fenótipo, contribuindo assim diretamente nas estimativas dos ganhos 

obtidos com a seleção (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992). 

 

3.5.3.  Coeficientes de herdabilidade 

 

Um dos parâmetros genéticos bastante importantes para o sucesso no melhoramento 

florestal é o coeficiente de herdabilidade (
2h ), pois é por meio deste que se obtêm as proporções 

de variação genotípica que serão repassadas para a próxima geração. É um importante 
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parâmetro de conhecimento de quanto a variação fenotípica pode ser atribuída à variação 

genotípica (FALCONER e MACKAY, 1996).  

É de fundamental importância a estimativa da herdabilidade para a correta estimativa de 

ganhos genéticos, além de dar suporte para a melhor alternativa dos métodos de seleção a serem 

aplicados, pois é por meio deste parâmetro que é possível distinguir as diferenças genéticas e 

não-genéticas entre os indivíduos (REIS, 2000). 

Os coeficientes de herdabilidade, sendo eles no sentido amplo, quando se considera 

todas as variâncias, ou no sentido restrito, podem variar de zero a 1,0. Se ocorrer de 
2h = 1,0, 

indica que as diferenças fenotípicas encontradas entre os indivíduos são determinadas 

exclusivamente por diferenças genéticas entre os mesmos. Quando o valor de 
2h  for igual a 

zero indica que a variabilidade existente do caráter em questão não tem origem genética e sim 

fenotípica.  Portanto, é possível a visualização de que não existe correlação entre os valores 

fenotípicos e genéticos da unidade de seleção (ALLARD, 1960).  

Quando o valor encontrado pela estimativa da herdabilidade é elevado, considera-se que 

uma seleção nas primeiras gerações é satisfatório. Ao passo que, quando esse valor é 

considerado baixo, deve-se realizar a seleção apenas nas gerações avançadas de melhoramento 

(ROBINSON, 1963; FEHR, 1987; FALCONER e MACKAY, 1996). 

Dada a sua importância nos programas de melhoramento, a herdabilidade 

necessariamente precisa ser conhecida para uma correta e eficaz condução dos programas de 

melhoramento. Assim, obter sucesso nos programas de melhoramento, sendo que muitas 

deliberações práticas são adotadas de acordo com a sua amplitude. A estimativa de ganhos com 

a seleção anterior é uma das utilidades da estimativa da herdabilidade no sentido restrito 

(FEHR, 1987; RAMALHO et al., 1993). 

 

3.5.4.  Ganhos de seleção e perdas 

 

Para estimar o sucesso nos programas de melhoramento, antes mesmo que seja efetuada 

a seleção o melhorista pode utilizar ferramentas fornecidas pela genética quantitativa, que 

contribuem para a estimativa de ganhos e perdas que serão sofridas no programa que será 

implantado. Essas informações norteiam de forma essencial o programa de melhoramento 

predizendo os ganhos genéticos (RAMALHO et al. 1993, CRUZ e REGAZZI, 1997). 
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Para a estimativa de perdas são necessários os valores obtidos pelos ganhos, tanto 

original como o esperado com a seleção dos melhores indivíduos. Quando se pretende abordar 

diferentes sistemas de reprodução e a perda que ocorre quando estes são negligenciados, a 

estimativa de ganhos deve ser obtida para ambos os sistemas de reprodução, obtendo-se assim 

o ganho original e o esperado de cada um dos sistemas, e em posse dessas informações é 

possível a realização da estimativa da perda. Muitos autores apresentam em seus trabalhos a 

estimativa das superestimativas relacionadas ao negligenciamento do sistema de reprodução 

das espécies, porém não apresentam o cálculo das perdas (SEBBENN et al., 2002; ZANATA 

et al., 2010; MIRANDA et al., 2013; BERTONCINI et al., 2017).  

 

3.5.5. Correlações genéticas e fenotípicas 

 

A correlação é considerada uma medida da magnitude da associação entre dois 

caracteres, ou uma forma de medição do grau de alteração em conjunto dos dois caracteres, 

podendo essa medida ser tanto negativa, quando ocorre o decréscimo de um caracter, como 

também positiva, quando ocorre o acréscimo de um caracter (STEEL e TORRIE, 1980). Para 

que o melhorista tenha conhecimento sobre as mudanças ocorridas em um carácter quando se 

realiza a seleção de um outro carácter que esteja a este diretamente relacionado, deve ser 

efetuada a estimativa do coeficiente de correlação (RAMALHO et al., 1993) propiciando maior 

influência na seleção indireta  

A correlação fenotípica pode ser obtida pela mensuração de dois caracteres de interesse 

em indivíduos de uma população e calcular a correlação entre eles. Essa correlação tem razões 

genéticas e ambientais, mas, somente a de cunho genético abrange uma natureza herdável, 

podendo esta ser então, empregada em programas de melhoramento (FALCONER e 

MACKAY, 1996). 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1. Local e delineamento experimental 

 

Foram avaliados dois testes de procedências e progênies das espécies E. camaldulensis e 

E. pellita provenientes do Programa de Melhoramento da Empresa Aperam Bioenergia, 

localizada no município de Itamarandiba, Estado de Minas Gerais, Brasil, que foram mensurados 

aos 25 meses de idade. O clima predominante, conforme a classificação de Köppen e Geiger, é o 

Cwa (INMET, 2017), que corresponde  à um clima temperado úmido com inverno seco e verão 

quente. Essas espécies foram estrategicamente selecionadas por possuírem diferentes sistemas 

reprodutivos, sendo E. camaldulensis predominantemente alógama e E. pellita mista, e por 

apresentarem características de interesse pelas empresas do setor florestal. 

As matrizes de E. camaldulensis foram selecionadas em cinco procedências (Laura River,  

Normanby River, Palmer River, Morehead River, Kennedy River) e as matrizes de E. pellita dentro 

de sete procedências (Helenvale, PNG, Mt Ray, Tully, Black Mountain Road, Creb Track, 

Cardwell), na Austrália e Papua-Nova Guiné (Figura 1). De posse das sementes coletadas dessas 

matrizes, foram produzidas as mudas que deram origem aos testes de procedências e progênies. 

Para E. camaldulensis e E. pellita os testes foram estabelecidos em delineamento de blocos 

completos casualizados com dez repetições. A descrição dos experimentos e da área experimental 

está apresentada na Tabela 1. 
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Figura 1 - Localização das procedências de E. pellita e de E. camaldulensis, nos países 

Austrália e Papua-Nova Guiné. 

 

 

Tabela 1 - Localização e características dos testes de progênies de E. camaldulensis e E. pellita, 

realizados em polinização aberta, estabelecidos em Itamarandiba, estado de Minas Gerais, 

mensurados aos 25 meses de idade. 

Descrição                     Anos 
Espécies 

E. pellita E. camaldulensis 

Latitude 17°46’04”S 17°47’26”S 

Longitude 42°54’09”O 42°50’29”O 

Altitude (m) 931 977 

Precipitação média anual (mm) 
2015 547,0 459,4 

2016 985,8 1.107,9 

Número de procedências 7 5 

Número de progênies 140 105 

Número de repetições   10   10 

Número de árvores por parcela 6 7 

Espaçamento  3,0 x 2,0 3,0 x 2,0 

Nº de indivíduos 8.286 7.106 

 Mês de plantio Dez/2014                     Dez/2014 

Tipo de solo Latossolo vermelho distrófico 
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4.2. Análise e componentes de variância 

As análises de variância (ANOVA) para os caracteres quantitativos de plantas 

individuais, considerando os efeitos de repetição (bloco) e procedências como fixos e os efeitos 

das progênies como aleatório, foram realizadas com base no seguinte modelo estatístico: 

Yijlk= m + bi + pj + gj:l + (gb)j:li + eijlk 

em que Yijlk é o valor fenotípico do k-ésimo indivíduo, pertencente à l-ésima progênie, 

proveniente da j-ésima procedência e presente na i-ésima repetição (bloco); m é a média geral; 

bi é o efeito da i-ésima repetição (bloco); pj é o efeito da j-ésima procedência; gj:l é o efeito 

aninhado da l-ésima progênie dentro da j-ésima procedência; (gb)j:ki é o efeito da interação entre 

o efeito aninhado da l-ésima progênie dentro da j-ésima procedência e a i-ésima repetição (erro 

entre); eijlk é o efeito do erro dentro das progênies; i = 1,2,3,....,b (b é o número de repetições ou 

blocos); j = 1,2,3,....,p (p é o número de procedências); k = 1,2,3,....,g (g é o número de progênies 

por procedência). Todas as análises estatísticas foram realizadas no software R, versão “3.4.0”, 

com o aplicativo auxiliar RStudio, versão “3.4.0”, e o pacote estatístico “MASS”, versão “7.3-

47” (R Development Core Team, 2017). 

Os componentes de variância estimados a partir da  ANOVA foram: 
2ˆ
p = variância 

genética entre procedências; 
2ˆ
g = variância genética entre progênies; 

2ˆ
e = variância do erro 

entre parcelas; 
2ˆ
d = variância do erro dentro de parcelas (Tabela 2).  

Tabela 2 - Análise de variância e seus respectivos componentes quadráticos aplicados para 

cada caractere. 

Fontes de Variação GL QM E(QM) F 

Repetição I-1 QMb 2

d +n
2

e +nJ
2

r  QMb/QMe 

Procedências J-1 QMp 2

d +n
2

e +nJ
2

p  QMp/QMe 

Procedências/Progênies K-1 QMg 2

d +n
2

e +nJ
2

g  QMg/QMe 

Entre (I-1)(K-1) QMe 2

d +n
2

e  QMe/QMd 

Dentro JI(n-1) QMd 2

d   

n = número de indivíduos por parcela; I = Número de repetições; J = número de procedências 

e K = número de progênies. 
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4.3. Estimativa dos parâmetros genéticos 

 

A partir da obtenção dos componentes de variâncias, foram estimadas as divergências 

genéticas entre as procedências (Equação 1) e entre as progênies dentro de procedências 

(Equação 2), de acordo com Sebbenn et al. (2007). 
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As herdabilidades para E. camaldulensis foram estimadas aos níveis de indivíduos 

(Equação 3), média entre progênies (Equação 4) e dentro de progênies (Equação 5), e a acurácia 

da seleção de progênies foi estimada por  2ˆ
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Os coeficientes de variação foram estimados para os seguintes casos: i) dentro de progênies 

(Equação 6) ; ii) entre as progênies  (Equação 7); iii)  aditivo entre progênies (Equação 8) ; e 

iv) ambiental (Equação 9). Além destes, foi estimado o coeficiente de variação relativo ( b̂ ) 

seguindo Vencovsky e Barriga (1992) (Equação 10). 
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100(%)ˆ 
m

QM
VC

e

e
                                                   (9) 

b̂ =
e

g

VC

VC

ˆ

ˆ
                                                           (10) 

Por meio dos sistemas reprodutivos das espécies, obtidos da literatura, as herdabilidades 

no sentido restrito )ˆ( 2

ih  e  dentro de progênies  )ˆ( 2

dh  foram corrigidas para o sistema misto de 

reprodução.  Isso porque, quando estima-se a variância genética para progênies de polinização 

aberta ou meias-irmãs, o que tem sido  assumido para espécies de Eucalyptus é o modelo 

genético para espécies perfeitamente alógamas,  no qual o coeficiente de endogamia é tido como 

zero (F = 0).  Dessa forma, segundo Cockerham e Weir (1984), tem-se que (Equação 11):  
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,             (11) 

em que 2

g  é a variância genética entre progênies,   é o coeficiente de coancestria, 
2

A  é a 

variância genética aditiva, 
2

D  é  a variância genética de dominância, 1D  é a covariância entre 

o efeitos aditivos e os desvios de dominância dos homozigotos, 2D é a covariância dos desvios 

de dominância, e
2H  é o quadrado da depressão endogâmica. Todas as letras gregas são níveis 

de parentesco. 

 Substituindo os termos da equação 11, onde consideramos meias-irmas, temos (Equação 

12): 

*

21

222 00000)1(
8

1
2ˆ HDDF DAg                        (12) 

Além disso, tem sido assumido também que o coeficiente de coancestria ( ) é igual a 

1/8 ou 0,125 (meias-irmãs perfeitas), de forma a ter a seguinte relação (Equação 13): 

2
2

2 ˆ4

8

1
.2

ˆ
ˆ

g
A

g 


  , ou seja, 22 ˆ4ˆ
gA                                       (13) 

Para a correção das herdabilidades,  foi considerado o sistema misto de reprodução, que 

pressupõe que plantas da mesma progênie apresentam diferentes níveis de parentesco.  Assim, 

a variância genética aditiva (
2ˆ
A ) foi obtida pela equação 14, onde   é o coeficiente médio de 
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coancestria dentro de progênies, o qual foi obtido pela equação 15, em que pF̂  é o coeficiente 

de endogamia dos pais, ŝ  é a taxa de autofecundação, mt̂  é a taxa média de cruzamento, sr̂  é 

a correlação de autofecundação e  pr̂  é a correlação de paternidade (RITLAND, 1989). O 

coeficiente médio de coancestria ( = 0,576) utilizado foi obtido do trabalho de Zanata et al, 

(2010). 

Portanto, para E. pellita, que possui sistema de reprodução misto, as herdabilidades 

individual ou no sentido restrito (Equação 16) e dentro de progênies (Equação 17) foram 

corrigidas da seguinte forma, respectivamente :  
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As correlações genéticas ( gr̂ ) entre os pares de caracteres foram estimadas em nível de 

plantas individuais, utilizando-se a seguinte expressão (Equação 18): 
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 ,                                                 (18) 

em que gxgŷ  é a covariância dos caracteres x e y; 
2ˆ
gx  e 

2ˆ
gy  são as variâncias genéticas entre 

progênies para os caracteres x e y, respectivamente. As correlações fenotípicas ( fr̂ ) foram 

estimadas de maneira similar. Para as correlações  gr̂ e fr̂  foi aplicado o teste t  pareado 

(STELL, et al. 1997) para a verificação da significância.  

 

4.4. Ganhos de seleção 
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O ganho genético esperado com a seleção foi estimado de acordo com a seguinte 

expressão (Equação 19) : 

2ˆ* ihdsGs                                                         (19) 

 em que ds  é o diferencial de seleção ( ps yyds  ) envolvendo sy  (média fenotípica das 

progênies selecionadas) e py  (média fenotípica de todas as progênies). A população selecionada 

foi constituída da melhor planta de cada bloco para cada tratamento (progênie). Os ganhos 

genéticos de seleção, em porcentagem %)(Gs , foram estimados pela equação 20. Ainda com 

base nos ganhos obtidos, foram realizadas as estimativas de perdas quando se leva em 

consideração as diferentes taxas de cruzamentos ( t ). Para a estimativa destas perdas, utilizamos 

a seguinte expressão (Equação 21):  

100*%
py

Gs
Gs                                                        (20) 

100*%

1

1

t

tt

Gs

GsGs
PD m


                                            (21) 

 em que 
1t

Gs é o ganho genético estimado da maneira tradicional, quando a espécie apresenta 

alogamia completa ( 95,0t  ) e 
m

tGs é o ganho genético considerando a taxa de cruzamento. 

No nosso caso, consideramos a média das taxas de cruzamento propostas por House e Bell 

(1996), que foi de 0,62.  
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5. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

5.1. Análise e componentes de variância 

 

Com base no teste  F realizado por meio da análise tradicional de variância (ANOVA), foram 

detectadas diferenças estatisticamente significativas, a 1% de probabilidade de erro, para todos 

os caracteres avaliados para ambas as espécies (Tabela 3). 

 

Tabela 3 - Análise de variância do teste de progênies e procedências de E. camaldulensis e E. 

pellita, referente aos caracteres diâmetro  à altura do peito (DAP), altura (H) e volume (VOL), 

mensurados aos 25 meses de idade em Itamarandiba-MG, e seus respectivos componentes 

quadráticos  aplicados para cada caractere. 

Fontes de Variação GL DAP H VOL 

E. pellita 

Repetição 9 
25,2** 20,8** 0,000478**  

F = 9,92 F = 11,68 F = 11,69 

Procedências 6 
259,8** 201,8** 0,005001** 

F = 102,35 F = 113,25 F = 122,36 

Procedências/Progênies 133 
16,1**           9,9** 0,000227** 

F = 6,35 F = 5,54 F = 5,56 

Entre 1.224 
2,5** 1,8** 0,000040** 

F = 1,16 F = 1,85 F = 1,38 

Dentro 6.045 2,2 1 0,00003 

E. camaldulensis 

Repetição 9 
112,7** 190,1** 0,000433** 

F = 31,43 F = 34,11 F = 25,48 

Procedências 4 
50,0** 52,7** 0,000216** 

F = 13,95 F = 9,46 F = 12,71 

Procedências/Progênies 100 
6,1**          9,0** 0,000023** 

F = 1,69 F = 1,62 F = 1,34 

Entre 901 
3,6** 5,6** 0,000017** 

F = 4,72 F = 3,69 F = 4,72 

Dentro 5.637 1 1,5 0,000004 

**significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 

 

5.2. Diferenciação genética entre e dentro de procedências 
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As estimativas da diferenciação genética entre procedências ( STQ̂ ) e entre progênies 

dentro das procedências ( ppQ /
ˆ ) foram baixas e variaram entre as espécies e  os caracteres 

avaliados. As estimativas encontradas variaram de 0,002 (VOL) entre progênies de E. 

camaldulensis a 0,301 (DAP) entre progênies de E. pellita. Para esta espécie, a maior 

diferenciação genética foi encontrada entre progênies para DAP e H, enquanto que,  para E. 

camaldulensis, a maior diferenciação genética foi entre as procedências para todos os casos 

(Tabela 4). 

 

Tabela 4 - Estimativas genéticas para progênies de E. pellita e E.camaldulensis em relação à  

divergência genética entre e dentro de progênies e procedências, para os caracteres diâmetro  à 

altura do peito (DAP), altura (H) e volume (VOL), aos 25 meses de idade em Itamarandiba-

MG. 

 

Espécies/Parâmetros 

DAP (cm) H (m) VOL (m3) 

E. pellita 

STQ̂  0,112 0,182 0,153 

ppQ /
ˆ  0,301 0,235 0,007 

E. camaldulensis 

STQ̂  0,139 0,104 0,070 

ppQ /
ˆ  0,066 0,067 0,002 

 

Os padrões observados na distribuição da variabilidade  genética encontrados para E. 

pellita estão de acordo com os padrões de variação estimados para outras espécies de eucaliptos 

(BUSH et al., 2015; BERTONCINI et al., 2017; SOARES et al., 2017). No entanto, para E. 

camaldulensis,  padrões incomuns foram observados na distribuição da variabilidade genética.  

Para E. pellita, a maior variabilidade genética encontrada foi dentro de progênies, 

enquanto que, para E. camaldulensis, foi encontrada a maior variabilidade entre as procedências 

(populações). Este fato pode estar correlacionado à distribuição espacial entre as populações ou 

procedências. As populações de E. camaldulensis estão localizadas mais para o interior do 

continente e apresentam maior distância geográfica entre elas devido ao relevo. Dessa forma,  

um menor fluxo gênico pode ter ocorrido ao longo das gerações, contribuindo para uma maior 
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diversificação genética dessas subpopulações, além de o sistema reprodutivo também contribuir 

para esse comportamento.  Por outro lado,  as populações de E. pellita estão localizadas na costa 

da Austrália cujas distâncias geográficas parecem ser menores e existe maior facilidade de fluxo 

gênico (Figura 1). Padrões similares de distribuição da variabilidade genética foram 

encontrados para Eugenia dysenterica DC., onde as subpopulações retinham a maior parte da 

variabilidade genética, deixando-as mais divergentes geneticamente (TELLES et al., 2003). 

 

5.3. Coeficientes de variação 

 

 Os coeficientes de variação ambiental ( eVC ˆ %), estimados para ambas as espécies, 

foram considerados baixos para os caracteres DAP e H, enquanto que para o caracter VOL 

apresentou valores superiores. Para E. pellita, o eVC ˆ  foi de 3,28 para DAP, 5,10 para H e 11,18 

para VOL, enquanto que, para E.camaldulensis, essa  variação foi de 20,21 para DAP, 18,01 

para H  e 61,08 para VOL (Tabela 5). Contudo, resultados condizentes com o presente trabalho 

foram encontrados por Sebbenn et al. (2007) e Freitas et al. (2006). 

 

Tabela 5 - Estimativas genéticas para progênies de E. pellita e E.camaldulensis em relação ao 

diâmetro  à altura do peito (DAP), altura (H) e volume (VOL), com 25 meses de idade em 

Itamarandiba-MG. 

E. pellita 

Parâmetros gVC ˆ  (%) 
aVC ˆ  (%) dVC ˆ  (%) eVC ˆ  (%) b̂  aVC ˆ  (%)/ gVC ˆ  (%) 

DAP (cm) 6,89 9,08 23,9 3,28 2,10 1,32 

H (m) 5,35 7,05 16,0 5,10 1,05 1,32 

VOL (m³) 15,14 19,94 52,1 11,18 1,35 1,32 

E. camaldulensis 

DAP (cm) 6,30 12,61 27,93 20,21 0,31 2,00 

H (m) 5,54 11,07 29,28 18,01 0,31 2,00 

VOL (m³) 13,50 27,00 84,68 61,08 0,22 2,00 

Coeficiente de variação genética entre progênies ( gVC ˆ ); Coeficiente de variação genética aditiva 

)ˆ( aVC ; Coeficiente de variação dentro de progênies )ˆ( dVC ; Coeficiente de variação ambiental 

)ˆ( eVC ; Coeficiente de variação relativa ( b̂ ).   
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Para o coeficiente de variação genética ( gVC ˆ %), as estimativas para E. pellita e  

E.camaldulensis  foram de 5,35 para H, 6,89 para DAP e 15,14 para VOL, e de 5,54 para H, 

6,30 para DAP e 13,50 para VOL, respectivamente (Tabela 5). Zanata et al. (2010) obtiveram 

valores semelhantes aos desta pesquisa com a espécie E. pellita (5,7% para H e 18,8% para 

VOL), sendo que estimativas de gVC ˆ  acima de 7% são consideradas altas (SEBBENN et al., 

1997). Para E. camaldulensis, os valores de gVC ˆ foram inferiores para todos os caracteres em  

comparação aos valores obtidos para E. pellita. Quando a espécie apresenta alta estimativa de 

gVC ˆ % , há indícios de potencial para melhoramento, pois, em programas de melhoramento 

florestal, altos valores de gVC ˆ  % resultam em maiores ganhos genéticos na seleção recorrente 

(ZANATA et al., 2010). Esta variabilidade genética pode ser explorada pela seleção das 

melhores progênies e melhores plantas dentro de progênies, para todos os caracteres, 

principalmente para  VOL e DAP. 

As estimativas do coeficiente de variação genética aditiva )ˆ( aVC  expressa a  proporção 

genética que é transmitida de geração em geração (FALCONER e MACKAY, 1996). Os 

resultados obtidos para aVC ˆ  % indicam potencial para ganhos com a seleção recorrente para 

ambas as espécies.  Os valores estimados  foram de 7,05  (H), 9,08  (DAP), e 19,94  (VOL) 

para E. pellita e de 11,07 (H), 12,61 (DAP) e 27,00 (VOL) para  E.camaldulensis. O coeficiente 

de variação relativa ( b̂ ) variou entre 2,10 (DAP), 1,05 (H) e 1,35 (VOL) para E. pellita, e 0,31 

(DAP e H) e 0,22 (VOL) para E. camaldulensis. A relação aVC ˆ % / gVC ˆ % foi de 1,32 para todos 

os caracteres em E. pellita e de 2,00 para E.camaldulensis  (Tabela 5).   

Os valores de dVC ˆ  % encontrados para ambas as espécies e todos os caracteres foram 

altos (Tabela 5). Esse comportamento também foi observado por Mori et al. (1988) e Rosado 

et al. (2010), ao investigarem  populações de E. urophylla, e Pinto (2009), ao estudar populações 

de E. grandis. Os altos valores obtidos indicam que a seleção dos melhores indivíduos também 

pode ser feita dentro das progênies, visando maior ganho genético. Tais resultados são 

esperados para um modelo de alógamas perfeitas, visto que 3/4 (75%) da variância genética 

aditiva permanece dentro das progênies investigadas. 

Os valores do coeficiente de variação relativa ( b̂ ) indicam uma situação favorável à 

seleção recorrente para E. pellita, considerando que, quando acima de 1,0, são considerados 
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satisfatórios (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992). Para os caracteres DAP (2,10) e VOL (1,35), 

o valor de  b̂  foi superior a 1,0, o que demonstra grande possibilidade de sucesso com a seleção 

entre progênies. Este parâmetro indica que a variação genética entre progênies é bem maior que 

a variação ambiental para DAP e VOL. O contrário ocorreu para E. camaldulensis com todos 

os caracteres DAP e H (0,31) e VOL (0,22). 

A maior  estimativa para a relação aVC ˆ % / gVC ˆ % foi de 2,00 (DAP, H e VOL) para  E. 

camaldulensis. Quando esta estimativa é igual a 1,0, a variância genética dentro das progênies 

é sempre nula (PIRES, 1996). No entanto, quando esta relação é superior a 1, a variação 

genética dentro das progênies não é nula e  pode ser explorada pelo melhoramento, de modo 

que a seleção de genótipos de melhor desempenho é favorável. Rocha et al. (2007), ao 

estudarem E. grandis, encontraram valores de 3,94 para diâmetro do colo e 1,98 para altura de 

plantas. Sebbenn et al. (2008) obtiveram 1,75 para DAP e H em seu estudo com Pinus elliotti, 

e Zanata et al. (2010), ao investigarem E. pellita, encontraram resultados superiores ao nosso 

considerando a mesma espécie, em que obtiveram  uma estimativa de 2,00 para DAP, H, VOL 

e forma de fuste. 

 

5.4. Coeficientes de herdabilidades e ganhos genéticos 

 

As populações (procedências) de E. pellita apresentaram maiores médias (6,19 para 

DAP, 6,15 para  H e 0,010 para VOL) para todos os caracteres quando comparadas com as 

populações de E. camaldulensis (3,12 para DAP, 4,20 para  H e 0,002 para VOL) (Tabela 6),  

sugerindo uma maior adaptação da espécie mesmo apresentando, em teoria, maior nível de 

endogamia. 

O coeficiente de herdabilidade média entre progênies (
2ˆ
mh ) para E. pellita variou entre 0,96  

e 0,90 para DAP e H, respectivamente (Tabela 6). Já para E. camaldulensis, os valores de 
2ˆ
mh  

obtidos foram de 0,32  (VOL), 0,49  (DAP), e 0,48 (H). Os coeficientes de herdabilidade média 

entre progênies (
2ˆ
mh ) para E. pellita foram bastante elevados e estiveram condizentes com  as 

estimativas obtidas por  Zanata et al. (2010).   Isso significa que a magnitude da correlação entre 

genótipo e fenótipo foi elevada para DAP e H no caso de E. pellita, de modo que os efeitos 

ambientais não-preditivos foram reduzidos e pouco influenciaram na manifestação desses 

caracteres. Dessa forma,  é possível recomendar a intensificação de seleção para tais caracteres 
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em fases iniciais dos programas de melhoramento genético, com a  identificação das melhores 

progênies.  

Nossos valores de 
2ˆ
mh  foram maiores comparados a outras espécies, como o E. grandis 

estudado por Martins et al., (2001), Corymbia maculata pesquisado por Sato et al., (2007), e E. 

cloeziana por Berti (2011). Uma explicação para esses altos valores de herdabilidade 

encontrados poderia ser  a alta variabilidade natural das  sementes coletadas,  que  foram obtidas 

a partir de populações naturais Australianas, sem nenhum grau de melhoramento, e também 

pelo delineamento utilizado no experimento avaliado (informações pessoais, repassadas pela 

empresa).  
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Tabela 6 -  Estimativas de parâmetros genéticos para os caracteres diâmetro  à altura do peito 

(DAP), altura (H) e volume (VOL), assumindo progênies de E. pellita como meios-irmãos (MI) 

e de sistema misto de cruzamento (SM) e  progênies de E. camaldulensis como meios-irmãos 

(MI), mensurados aos 25 meses de idade em Itamarandiba-MG. 

               Parâmetros  DAP (cm) H (m) VOL (m³) 

E. pellita 

Herdabilidade entre progênies - 
2ˆ
mh  0,963 0,900 0,931 

Herdabilidade individual (MI) - 
2ˆ
ih  0,301 0,367 0,299 

Herdabilidade individual (SM) -
2ˆ
ih  0,130 0,161 

 

0,130 

Proporção de superestimava  (%) 56,81 56,13 56,52 

Herdabilidade dentro de progênies (MI) -  
2ˆ
dh  0,249 0,337 0,254 

Herdabilidade dentro de progênies (SM) -  
2ˆ
dh  0,061 0,083 0,062 

Proporção de superestimava  (%) 75,50 75,37 75,59 

Ganho na seleção (MI) 2,765 2,797 0,007 

Ganho na seleção (SM) 1,200 1,214 0,003 

Ganho na seleção (MI) (%) 44,68 45,46 71,21 

Ganho na seleção (SM) (%) 19,39 19,73 30,91 

Acurácia seletiva - Ac  0,981 0,949 0,965 

Média da população original 6,19 6,15 0,010 

Média da população selecionada 9,19 7,56 0,025 

Perdas (PD%) 40,14 

E. camaldulensis 

Herdabilidade entre progênies - 
2ˆ
mh  0,487 0,478 0,321 

Herdabilidade individual (MI) - 
2ˆ
ih  0,129 0,101 0,066 

Herdabilidade dentro de progênies (MI) -  
2ˆ
dh  0,153 0,107 0,076 

Acurácia seletiva - Ac  0,698 0,691 0,567 

Média 3,12 4,20 0,002 

 

As herdabilidades individuais foram substancialmente reduzidas quando considerado o 

sistema misto de reprodução (0,130 para DAP e VOL, e 0,161 para H)  (Tabela 6). Desta forma, 
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fica evidente que quando se negligencia o possível parentesco entre progênies e dentro de 

parcelas, há uma superestimava ao nível de plantas afetando diretamente os ganhos genéticos 

obtidos com a seleção (VENCOVSKY et al., 2001; TAMBARUSSI et al., 2010; MIRANDA 

et al., 2013). 

As herdabilidades dentro de progênies corrigidas para o sistema misto apresentaram 

comportamento similar às herdabilidade individuais, ou seja, valores considerados baixos e 

superestimados quando não se considera o correto sistema  reprodutivo das espécies 

(MIRANDA et al., 2013). De modo geral, as herdabilidades dentro de progênies mostraram-se 

menores que as herdabilidades individuais (Tabela 6), corroborando-se com os resultados 

obtidos  em outras pesquisas (SEBBENN et al., 2002; BERTI et al., 2011; MACEDO et al., 

2013).  

Dentro de populações florestais, um coeficiente de parentesco ( ) de 0,125 pode ser 

assumido, implicando que a relação entre os indivíduos dentro das progênies é igual à 

covariância entre meios-irmãos, ou 1/4 da variação genética aditiva. No entanto, esta suposição 

é baseada no fato de que os indivíduos não sejam aparentados e que sejam polinizados por um 

grande número de genitores paternos (ASKEW e EL-KASSABY, 1994; SQUILLACE, 1974). 

Porém, com o processo de fragmentação ocorrido de forma a gerar alta estrutura genética 

espacial intrapopulacional (FORTI et al., 2014), e pelo sistema misto de reprodução 

(TAMBARUSSI et al., 2017), isto é quase impossível de se encontrar nas populações naturais 

atuais. 

Dessa forma, quando se admite sistema reprodutivo misto de reprodução (SM), os 

valores são substancialmente reduzidos (Tabela 6). Dados que corroboram com os da presente 

pesquisa têm sido encontrados por outros autores (FREITAS et al., 2005; SATO et al., 2007; 

SEBBENN et al., 2005; ZANATA et al., 2010; BERTONCINI et al., 2017). Valores baixos de 

2ˆ
ih  são comumente encontrados para as populações iniciais e intermediárias em programas de 

melhoramento (RESENDE, 2002), como é o caso das populações do presente estudo. 

 Se a correção para o sistema misto de reprodução não tivesse sido realizada para  E. 

pellita, o coeficiente de herdabilidade teria sofrido uma superestimativa relativa de 56,81%, em 

nível de plantas individuais, e 75,59%, dentro de progênies. No trabalho de Zanata et al. (2010), 

as superestimativas encontradas foram condizentes com as superestimativas encontradas no 

presente trabalho.  No entanto, os nossos valores foram maiores do que aqueles  publicados por 

Sebbenn et al., (2008), que  detectaram, para P. caribaea var. bahamensis,  superestimativas de 

23% (em nível de plantas individuais) e 31% (dentro de progênies). Portanto, se considerarmos 
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progênies de espécies mistas como alógamas nas análises populacionais,  erros nas estimativas 

de variâncias genéticas aditivas e herdabilidades poderão ser obtidos e, consequentemente, nas 

estimativas de ganhos genéticos (FREITAS et al., 2006). Isso, portanto, indica  que, quando for 

o caso, a seleção deve se basear nas herdabilidades estimadas assumindo o sistema misto de 

reprodução (VENCOVSKY et al., 2001). 

A acurácia seletiva ( Ac ) variou entre 0,95 e 0,98 para E. pellita, e entre 0,57 e 0,70 

para E. camaldulensis (Tabela 6). As médias para DAP, H e VOL foram 6,19; 6,15; 0,010 e 

3,12; 4,20, e 0,002 para E. pellita e E. camaldulensis, respectivamente. 

O ganho de seleção também foi estimado de maneira tradicional, o qual não leva em 

consideração o tipo de sistema de reprodução, e posteriormente foi estimado corrigindo para o 

sistema misto, o que mostra uma superestimativa se desconsiderado o sistema misto de 

reprodução para E. pellita, gerando assim uma perda média de 40,14% na próxima geração 

(Tabela 6). 

 

5.5. Correlações fenotípicas e genéticas  

 

Em geral, os programas de melhoramento não visam selecionar caracteres individuais, mas 

sim, vários caracteres simultaneamente. Portanto, o estudo de correlação envolvendo múltiplos 

caracteres é de grande importância, uma vez que quantifica a magnitude e a direção da 

influência de um caráter particular em outro de interesse (FALCONER e MACKAY, 1996). 

Tanto as correlações genotípicas ( gr̂ ) quanto as fenotípicas ( fr̂ ) foram altas e estatisticamente 

significativas, a 1% de probabilidade de erro, para todos os caracteres e para ambas as espécies 

(Tabela 7), possibilitando realizar a seleção de indivíduos superiores a partir de caracteres 

correlacionados. As maiores correlações genotípica e fenotípica foram obtidas entre DAP e 

VOL (Tabela 7). 
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Tabela 7 - Estimativas de correlações genéticas ( gr̂ ) e fenotípicas ( fr̂ ) entre os caracteres 

diâmetro à altura do peito (DAP), altura (H) e volume (VOL),  para progênies de E. pellita e E. 

camaldulensis, com 25 meses de idade em Itamarandiba- MG. 

Parâmetros 

E. pellita E. camaldulensis 

gr̂  fr̂  gr̂  fr̂  

DAP vs H 0,906** 0,900** 0,893** 0,864** 

DAP vs VOL 0,978** 0,975** 0,951** 0,945** 

H vs VOL 0,940** 0,933** 0,925** 0,860** 

**Significativo a 01,0P  para o teste t pareado.  

 

 As altas estimativas de correlação genética, obtidas entre todos os pares de caracteres,  

sugerem a possibilidade de se  estabelecer seleção indireta no melhoramento. Tal seleção pode 

ser particularmente importante para casos em que a avaliação de caracteres de interesse é 

dificultada, seja por forte influência ambiental seja por inviabilidade prática ou operacional. Por 

exemplo, tomando como base os resultados aqui obtidos, a seleção de plantas com maior VOL, 

tanto para E. pellita quanto para E. camaldulensis, pode ser indiretamente realizada por meio 

das plantas com maior DAP, que é de fácil mensuração (BERTI, 2011; SEBBEN et al., 2004 e 

2007). Da mesma forma, plantas com maior VOL podem ser indiretamente selecionadas a partir 

da seleção daquelas com maior ALT.   

 

6. CONCLUSÃO 

 

Os componentes de variâncias genéticas bem como as herdabilidades apresentam viés 

quando as progênies de E. pellita são assumidas como meias-irmãs (alogamia). 

Houve perda sobre os ganhos genéticos quando estimado da forma tradicional na espécie 

que apresenta sistema misto de reprodução. 

As correlações genéticas e fenotípicas são estatisticamente significativamente altas e 

positivas para os caracteres avaliados (DAP, H e VOL). 
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