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RESUMO

A intensificacdo da degradacdo ambiental no Cerrado, bioma reconhecido por sua biodiversidade tnica, tem
provocado impactos negativos, sobretudo na regido do MATOPIBA, onde o avango agricola e a fragmentacio
florestal comprometem a conservagdo da variabilidade genética das espécies nativas. Neste contexto, estratégias
de restauracdo ecologica tornam-se necessarias e urgentes, destacando-se a importancia do uso de sementes com
alta qualidade genética para esses fins. Este estudo teve como objetivo estimar parametros genéticos de
caracteristicas silviculturais em progénies de Parkia platycephala Benth. avaliadas aos oito anos de idade. O
experimento foi instalado na Fazenda Experimental Alvorada do Gurguéia, em delineamento de blocos ao acaso,
utilizando o método REML/BLUP para a analise dos dados. Os resultados revelaram herdabilidades de médias a
altas magnitudes e acuricias significativas, principalmente para o didmetro ao nivel do solo, sugerindo elevado
potencial para a sele¢do de individuos superiores. Os valores dos coeficientes de ~a?, CVgi ¢ raa indicam que a
base genética do teste ¢ promissora, sendo passivel de exploragdo em programas de conservagdo ex sifu,
implantagcdo de um pomar de sementes e melhoramento genético.

Palavras-chave: diversidade genética, REML/BLUP, sele¢ao entre progénies, silvicultura tropical, conservagao
ex situ

INTRODUCAO

O Cerrado ¢ considerado a savana mais biodiversa do mundo, possuindo elevada riqueza de espécies ¢
relevante papel ecologico (MOSCOSO, 2010). No entanto, o bioma tem sido intensamente afetado pela expansio
da fronteira agricola, especialmente na regido do MATOPIBA, onde o desmatamento e a fragmentacdo florestal
resultam na perda de biodiversidade e na redugo da variabilidade genética das espécies nativas (CHAVES et al.,
2021). Esse processo compromete a conectividade entre os fragmentos, afetando diretamente o fluxo génico e
processos ecoldgicos essenciais, como a polinizagdo, a dispersdo de sementes e¢ a regeneragdo natural
(LAURANCE et al., 2012).

Diante desse cenario, torna-se essencial o desenvolvimento de estratégias de restauracdo ecoldgica que
priorizem a conservagdo genética, uma vez que a utiliza¢do de sementes geneticamente qualificadas ¢ determinante
para o sucesso dos programas de recomposigdo florestal (FIGLIOLIA et al., 2015; MARCOS FILHO, 2015). Além
disso, a escassez de informagdes sobre a variabilidade genética de espécies nativas representa um grande desafio
para programas de conservacao e manejo florestal (SEBBENN et al., 2007).

A espécie Parkia platycephala Benth., pertencente a familia Fabaceae, destaca-se pelo seu potencial na
recuperacdo de areas degradadas, além de apresentar caracteristicas ecoldgicas e silviculturais favoraveis
(CHAVES et al., 2020). Nesse contexto, o uso de ferramentas como testes de procedéncias e progénies ¢
fundamental, pois possibilita avaliar a variabilidade genética, estimar parametros genéticos e selecionar materiais
com elevado potencial para programas de conservagdo e melhoramento florestal (RESENDE, 2007;
GRATTAPAGLIA e KIRST, 2008). Dessa forma, este estudo teve como objetivo estimar pardmetros genéticos
de caracteristicas silviculturais em progénies de Parkia platycephala aos oito anos de idade, visando subsidiar
acOes de conservagao genética e melhoramento da espécie.

MATERIAL E METODOS

Area e delineamento experimental do teste de procedéncias e progénies



O teste de procedéncias e progénies de P. platycephala encontra-se instalado na Fazenda Experimental
Alvorada do Gurguéia, vinculada a Universidade Federal do Piaui, no municipio de Alvorada do Gurguéia, situado
na regido sudoeste do estado do Piaui. O experimento esta disposto em delineamento de blocos ao acaso, com
espagamento de 3 x 3,5 metros, com 45 tratamentos (progénies), 20 repeti¢des (blocos) e uma planta por parcela,
totalizando 900 plantas.

Mensuracio dos caracteres silviculturais

As progénies de P. platycephala foram avaliadas aos oito anos de idade por meio da mensuragdo dos
caracteres silviculturais de crescimento: altura total (Ht, em metros) e diametro ao nivel do solo (DNS, em
centimetros). A altura foi obtida com vara graduada, enquanto a circunferéncia ao nivel do solo foi medida com
fita métrica e convertida para DNS.

Anilise estatistica e genética dos dados

As estimativas dos parametros genéticos foram obtidas usando o programa SELEGEN pelo método
REML/BLUP (maxima verossimilhanga restrita/melhor predicdo linear ndo-viesada) (RESENDE, 2007),
utilizando-se 0 Modelo 19 para blocos ao acaso, a progénies de meios-irmaos (resultantes de polinizagdo aberta
com espécies alogamas), com uma planta por parcela.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas de herdabilidade individual e média de progénies aos oito anos de idade variaram de 0,19
a 0,29 e de 0,51 a 0,62, respectivamente, para altura total (Ht) e didmetro a nivel do solo (DNS) (Tabela 1).
Tabela 1. Estimativa de pardmetros genéticos de progénies de Parkia platycephala Benth. aos oito anos.

Parametros Genéticos Ht (m) DNS (cm)
h2 0,195915 +0,1052 0,299628 + 0,1300
h2, 0,51 0,62
CVgi (%) 5,59 12,53
CVep (%) 2,79 6,27
CVe (%) 12,31 22,02
raa 0,71 0,79

Legenda: Altura total (Ht); didmetro ao nivel do solo (DNS); herdabilidade individual no sentido restrito (h2); herdabilidade da média de
progénies

h2)); coeficiente de variagdo genética aditiva individual (CVgi); coeficiente de variagdo genotipica entre progénies(CVgp); coeficiente de
variagdo experimental (CVe); Coeficiente de variagdo relativa (CVr); acuracia (raa).

Legend: Total height (Ht); diameter at ground level (DGL); individual narrow-sense heritability (2a?); heritability of progeny mean (hm?);
individual additive genetic coefficient of variation (CVgi); genotypic coefficient of variation among progenies (CVgp); experimental
coefficient of variation (CVe); relative coefficient of variation (CVr); accuracy (raa).

Os resultados dos pardmetros genéticos indicam variagdes importantes entre as caracteristicas avaliadas,
com valores de herdabilidade variando de medianas a altas para os caracteres avaliados. De acordo com a
classificag@o proposta por Resende et al. (2020), herdabilidades com valores entre 0,01 e 0,15 sdo classificados
como baixos, entre 0,15 € 0,50 como medianas e acima de 0,50 como altas. Dessa maneira, a herdabilidade
individual no sentido restrito (h2) foi considerada mediana para altura (h%2= 0,19) e para didmetro ao nivel do solo
(hZ = 0,30). Isso sugere que a selegdo a nivel individual com base no caractere altura pode ter eficiéncia limitada,
enquanto para o didmetro o ganho genético pode ser mais promissor.

A herdabilidade (h2,) foi de 0,51 para altura e 0,62 para didmetro ao nivel do solo, sendo consideradas
altas. Silva et al. (2020), ao avaliarem estimativas de herdabilidade individual no sentido restrito (h2) foram
observadas de baixa a moderada magnitude para altura total, com valores de 0,06 ¢ 0,17 aos 32 e 44 meses,
respectivamente, e moderada para o didmetro ao nivel do solo, cujos valores nas duas idades foram de 0,18 aos 32
meses € 0,20 aos 44 meses.

O coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CVgi) foi de 5,59% para altura total e 12,53% para
diametro ao nivel do solo, sendo classificado como moderado para altura e alto para didmetro. De acordo com a
classificagdo proposta por Vencovsky (1987) e Resende (2002), valores de CVgi inferiores a 5% sao considerados
baixos, entre 5% e 10% como moderados e superiores a 10% como altos. Valores mais elevados de CVgi indicam
maior variagao genética a nivel individual (entre progénies), podendo esta ser explorada.

O coeficiente de variagdo genética entre progénies (CVgp) foi de 2,79% para altura e 6,27% para
diametro, classificados como baixos conforme Resende (2002) e Cruz et al. (2012), que consideram valores entre
10% e 20% como médios. A baixa variabilidade genética entre progénies observada para P. platycephala,
especialmente em altura, pode estar associada ao seu sistema reprodutivo predominantemente aldogamo e a



polinizagdo cruzada mediada por morcegos (quiropterofilia), que favorecem o fluxo génico entre individuos
distantes e contribuem para a homogeneizacao genética entre as progénies (CHAVES et al., 2020). Além disso, a
dispersao de sementes por autocoria limita a distribui¢@o espacial dos descendentes, o que, aliado a proximidade
entre as matrizes amostradas, reduz a divergéncia genética entre familias (UDULUTSCH; DURIGAN, 2015).
Esses fatores explicam os baixos valores de CVgp obtidos no estudo.

A precisdo experimental, avaliada pelo coeficiente de variagdo experimental (CVe), foi de 12,31% para
altura e 22,02% para diametro. De acordo com a classificacdo de Gomes (2000), ambos os valores indicam precisio
média, estando mais proximos de limites superiores para altura.

O coeficiente de variagdo relativa (CVr), que indica a relagdo entre a variabilidade genética (CVgp) ¢ a
experimental (CVe), foi de 0,23 para altura e 0,28 para diametro ao nivel do solo. Conforme Resende et al. (2002),
valores de CVr entre 0 € 0,25 sdo classificados como baixos, € entre 0,25 e 0,50 como médios. Assim, o carater
altura apresentou um CVr baixo, enquanto o didmetro apresentou CVr médio, o que demonstra que a selecdo com
base no didmetro pode gerar maior ganho genético. O baixo valor de CVr para altura sugere que a influéncia do
ambiente foi superior a da genética na expressdo desse carater, o que ja era esperado, uma vez que a altura sofre
mais influéncia ambiental.

A acuracia seletiva de progénies ¢ um parametro crucial para o sucesso dos programas de melhoramento
genético. Segundo Resende (2020), acuracias superiores a 0,70 sdo recomendadas para assegurar boa precisdo na
selecdo dos genotipos e ganhos genéticos, e valores inferiores a 0,50 comprometem significativamente a
confiabilidade da selecdo. Nesse caso, os valores de raa estimados foram de 0,71 para altura e de 0,79 para o
diametro a nivel do solo, sendo consideradas altas ( raa>0,70).

CONCLUSOES

Este estudo revela a existéncia de variabilidade genética para os caracteres analisados, com herdabilidades
variando de média e alta e a acuricia indicando boa precisio em caso de sele¢do nas idades estudadas,
especialmente para o didmetro ao nivel do solo. Além disso, as estimativas demonstram que a variabilidade
genética a nivel individual € mais promissora para fins de ganhos genéticos com a selecdo.

Os valores de acuracia indicam uma alta relagdo entre o valor verdadeira e o predito, sugerindo boas
perspectivas de ganho genético com a selegdo, especialmente para didmetro ao nivel do solo que apresentou valores
superiores para todos os parametros estimados.
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