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RESUMO - Roupala montana var. brasiliensis (carvalho-brasileiro) é uma espécie de potencial
madeireiro que foi extensivamente explorada e com pouca informacdo sobre suas populagdes
naturais. Dessa forma, a presente pesquisa teve como objetivo estimar parametros genéticos
guantitativos na fase de viveiro, a partir de um teste de procedéncias e progénies. O delineamento
utilizado foi o de blocos casualizados, com trés blocos e um nimero variavel de plantas por
parcela, num total de 201 mudas para sete tratamentos (progénies). Os caracteres avaliados aos
60, 120 e 180 dias foram o didmetro do colo (DC) e altura (ALT). As herdabilidades no sentido
restrito foram consideradas medianas a altas para DC e altas para altura, enquanto a herdabilidade
média foi alta para ambas as variaveis. O coeficiente de variagdo ambiental resultou alto para
todas as avaliagbes, embora o coeficiente de variacdo genética indique a existéncia de alta
variabilidade genética. Os resultados indicam existéncia de variabilidade genética nas progénies
avaliadas. O teste de progénies foi implantado no Campus Irati da Unicentro.

Palavras-chave: altura; caracteristicas de crescimento; diametro de colo; herdabilidade; variancia
genética.

ABSTRACT - Roupala montana var. brasiliensis (brazilian-oak) is a potential timber species
that has been extensively exploited, but little information is available about their natural
populations. As the genetic breeding of native tree species offers an interesting alternative for
conservation, the present study aimed to estimate quantitative genetic parameters at the nursery
phase of a R. montana var. brasiliensis progeny test. The experimental design was randomized
blocks, with three blocks and a variable number of plants per plot, for a total of 201 seedlings
across seven treatments (progenies). The evaluated traits at 60, 120, and 180 days were root
collar diameter (DC) and height (ALT). Results for narrow-sense heritability were considered
median to high for DC and high for height, while average heritability was high for both variables.
The coefficient of environmental variation was high for all estimates, while the coefficients of
genetic variation indicate high levels of genetic variability. Genetic divergence between
provenances was considered low. The results show the existence of genetic variability in progeny
tests, as well as the need to expand collection to include a greater number of matrices and
populations to increase both the genetic basis for use in pre-breeding and better elucidate the
representativeness of the results observed here. The progeny test was established at the Irati
Campus of Unicentro.
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1 INTRODUCAO

A fragmentacdo florestal e 0 manejo
inadequado promovem a reducgdo da diversidade
genética, do tamanho populacional e da
variabilidade genética das populagBes, bem como
das funcGes ecoldgicas das mesmas, podendo em
longo prazo levar a extingdo das espécies (Young
et al., 2001; Lacerda et al., 2013; Haddad et al.,
2015), pelo isolamento reprodutivo das mesmas e
reducdo do fluxo génico e, consequentemente,
levando a endogamia por cruzamentos aparentados
e/ou autofecundacdo, reduzindo a resiliéncia
adaptativa dos individuos e aumentando a
diferenciacdo genética entre populagées (Young et
al., 2001; Frankhan, 2012).

Do Bioma Mata Atlantica, considerado hotspot
de biodiversidade, restam apenas 12,4% de
remanescentes com tamanho acima de trés
hectares, considerando toda sua area de ocorréncia
(Fundagdo SOS Mata Atlantica; INPE, 2021). No
Estado do Parand, a Floresta Ombréfila Mista
(FOM), ecossistema componente do Bioma Mata
Atléntica, era a formacdo vegetal principal,
cobrindo originalmente cerca de 37% da &rea total
do Estado (Maack, 1981), ocupando atualmente
cerca de 2,7 milhdes de hectares em diferentes
estagios sucessionais (SFB, 2018).

Dentre as espécies que ocorrem sob as copas de
Araucaria angustifolia (Bertol.) Kuntze, arvore
simbolo da FOM, estd a Roupala montana var.
brasiliensis (Klotzsch) K.S.Edwards (Proteaceae),
conhecida como carvalho-nacional-brasiliense ou
carvalho-brasileiro, dentre outros nomes comuns,
devido a sua madeira de elevada qualidade
(Carvalho, 2003; Rego, 2009). A Roupala montana
var. brasiliensis € uma espécie semi-caducifolia,
com arvores que podem chegar a alturas de 20 a 30
m e didmetro a altura do peito (DAP) variando de
30 cm a 100 cm (Boeger et al., 2006; Rego, 2009).
Seu cerne é roseo-arroxeado a réseo-acastanhado,
caracterizado por longos raios, superficie lustrosa,
brilhante nas faces radiais, textura grossa, gra
ondulada; com cheiro e sabor imperceptiveis
(Rego, 2009). Apresenta porte arbustivo no cerrado
e em florestas de galerias, possuindo regeneracdo
natural em florestas secundérias (Gonzalez et al.,
2004). Hermafrodita, segundo a literatura, 0s
periodos de floracdo e frutificagdo podem variar
conforme a regido, ocorrendo o florescimento em
S&o Paulo e Minas Gerais entre junho e agosto,
enguanto o amadurecimento dos frutos ocorre
desde final de agosto até outubro (Carvalho, 2003;
Lorenzi, 2008; Campos Filho; Sartorelli, 2015).

De ocorréncia ampla na América Latina
(Carvalho, 2003), substituiu no mercado
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internacional a madeira de Cardwelia sublimis
(northern silky oak), quando esta se tornou escassa
na Australia, e por sua vez foi substituida por
Panopsis rubescens (Gaia vermelha), de maior
disponibilidade (World Timbers Inc., 2019), fatos
estes que ilustram a exploracdo predatoria e
irracional de R. montana var. brasiliensis.
Comparado ao carvalho-europeu (Quercus robur
L.), devido a sua madeira de boa qualidade e densa
(Mainieri, 1973; Carvalho, 2003), é recomendado
para manufatura de moveis, objetos de adorno,
construcéo civil e naval (Carvalho, 2003), além de
produzir lenha e carvdo de boa qualidade (Paula e
Alves, 1997). Também é recomendada para
plantios de recuperacdo de ecossistemas
degradados e reposicdo de mata ciliar em locais
onde néo ocorre inundagéo (Carvalho, 2003).

Num contexto de paisagem degradada e espécie
explorada, a conservacao ex situ se apresenta como
uma estratégia para preservar populacGes de
espécies da extingdo, sendo fundamental ainda
expandi-la por meio de reflorestamentos,
garantindo maior conservacdo das espécies
(Sebbenn et al., 2007; Tambarussi et al., 2015).
Para isto é fundamental fornecer subsidios para o
uso sustentavel, manejo dos recursos madeireiros e
ndo madeireiros dessas espécies, melhoramento
genético, bem como inclusdo da espécie em
programas de recomposicdo da paisagem, o que
pode ser feito pelo acesso as informagdes genéticas
das populacBes, permitindo direcionar e
aperfeicoar o manejo e a coleta de sementes (Degen
e Sebbenn, 2014; Tambarussi et al., 2015). Assim,
etapas de pré-melhoramento permitem conhecer
genética e silviculturalmente a espécie de interesse,
gerando informacd@es Uteis como a identificacdo de
genes de interesse nos germoplasmas (Nass e
Paterniani, 2000). Deste modo, o pré-
melhoramento contribui para a formacdo de uma
base genética conhecida para possivel obten¢do de
ganhos genéticos em programas de melhoramento
(Duvick, 1990), bem como permite a tomada de
decisdes visando a manutencdo da espécie na
paisagem.

Apesar de existirem alguns exemplos de
programas de melhoramento genético em espécies
nativas estabelecidos, desde objetivando a
producdo de madeira, fibra celulésica e
sementes/frutos/castanhas, como em Bertholletia
excelsa Bonpl. (castanha-do-Brasil) (Wadt e
Kainer, 2009), Didymopanax morototom (Aubl.)
Decne. & Planch. (morototd) (Kanashiro, 1992), A.
angustifolia (Reitz e Klein, 1966; Sousa e Aguiar,
2012), Euterpe oleracea Mart. (acaizeiro) (Oliveira
et al., 2009), llex paraguariensis A.St.-Hill (erva-
mate) (Costa et al., 2009; Wendling et al., 2009;
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Floss et al., 2022), Hevea brasiliensis L.
(seringueira) (Lima et al., 2020), podemos
considerar como escassos 0s estudos com espécies
nativas de potencial madeireiro ou ndo-madeireiro
considerando a enorme biodiversidade da flora
nacional.

Assim, tendo em vista o potencial madeireiro de
R. montana var. brasiliensis, associado ao risco
que a espécie pode estar sofrendo em funcdo do
habitat fragmentado, o desenvolvimento de um
programa de pré-melhoramento da espécie visando
viabilizar tanto uso da espécie com vistas a
exploracdo comercial, quanto em projetos de
recuperacdo e restauracdo da FOM, pode se
apresentar como uma alternativa para sua
conservacdo. Para tanto, o presente trabalho
objetivou avaliar em fases iniciais a variabilidade
genética de sete progénies obtidas em duas
procedéncias distintas, de modo a subsidiar estudos
subsequentes de aspectos relativos ao sistema
reprodutivo, diversidade genética e ocorréncia de
depressdo por endogamia nas populacbes da
espécie.

2 MATERIAL E METODOS
2.1 Areas de coleta de sementes e amostragem

Por dois anos consecutivos (2017-2018), quatro
populagdes de carvalho-brasileiro em area de FOM
foram acompanhadas quanto ao desenvolvimento
das fases fenoldgicas para obtencdo de sementes e
consequente composi¢do do teste de progénies.
Entretanto, apenas duas populacGes apresentaram,
em 2018, producéo de sementes: i) Populacgéo FI —
localizada em area experimental (25 ha) da Floresta
Nacional de Irati (FLONA-Irati), composta por 14
individuos  adultos  (coordenadas  centrais:
25°23°14S; 50°34°45”0); ii) Populacdo 1B —
distribuida em mosaico rural, composto por
remanescentes florestais (areas de preservacao
permanente e reserva legal) em propriedades rurais
familiares participantes do projeto “Imbituvao”
(25°31°207S;50°33°30”0), onde observou-se 0ito
individuos adultos. Ambas as é&reas estdo
localizadas no municipio de Fernandes Pinheiro,
Estado do Parané.

Conforme recomendado por Carvalho (2003),
os frutos foram coletados quando a coloragdo
esverdeada e consisténcia carnosa mudam para
castanho-parda ou  castanho-esverdeada e
consisténcia lenhosa-coridcea, no inicio do
processo de deiscéncia e disseminagdo das
sementes. As coletas, via escalada das matrizes e
com auxilio de podao, foram realizadas durante 0s
meses de novembro e dezembro de 2018. De cada
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populagdo, foram coletados frutos de quatro
arvores, num total de oito matrizes, que
compreendeu todas as arvores que apresentaram
frutificagdo. Ainda, de uma das matrizes da
FLONA-Irati, apenas trés sementes germinaram,
de modo que esta progénie foi desconsiderada na
montagem do experimento. Os frutos coletados
foram levados para o Laborat6rio de Genética e
Melhoramento Florestal da UNICENTRO e
acondicionados em temperatura ambiente ao ar
livre para finalizar o processo de deiscéncia e
obtencdo das sementes.

2.2 Producdo de mudas e delineamento
experimental do teste de progénies

Para a producdo das mudas, foram utilizados
tubetes de 280 cm3, preenchidos com substrato
comercial Carolina Soil ®. Para germinagdo, 0s
tubetes foram acondicionados em casa de
vegetacdo no viveiro florestal da UNICENTRO. A
medida que iam germinando, as plantulas foram
movidas para a casa de sombra, até 0 momento da
montagem do experimento; este processo ocorreu
durante os meses de dezembro de 2018 e janeiro de
2019. Apds a implantagdo do experimento foram
feitas duas aplicacGes de N-P-K (28-14-14), com
um periodo de um més entre cada aplicacdo, para
promocdo do crescimento foliar das plantulas.

Apo6s a germinagdo das plantulas, estas foram
dispostas em um delineamento experimental em
blocos ao acaso, com trés blocos, sete tratamentos
(progénies), com numero variavel de plantas por
parcela (trés a 20 mudas), totalizando 234 plantas
no inicio do experimento. O deshalanceamento
entre os tratamentos foi em funcdo da diferenca na
guantidade efetiva de mudas obtidas para cada
tratamento, como consequéncia do numero
variavel de frutos que cada matriz produziu. O
experimento foi estabelecido na data de 1° de
marco de 2019, na casa de sombra do viveiro
florestal da UNICENTRO.

As avalicOes de didmetro de colo e altura, em
milimetros, foram feitas aos 60, 120 e 180 dias
apos implantacdo do experimento, entre margo e
outubro de 2019, com auxilio de um paquimetro
digital (Carbon Fiber Composites Digital Caliper),
com precisdo de trés casas decimais. A partir destas
avaliacbes foi possivel estimar os parametros
genéticos dos individuos do experimento.

2.3 Estimativas de parametros genéticos

As analises estatisticas foram realizadas em
ambiente R (R CORE TEAM, 2018), com auxilio
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do pacote Ime4 (Bates et al., 2015), empregando-se
0 seguinte modelo linear misto:

y=Xr+Za+Wp+Ts+e

em que y é o vetor de dados observados, r € o vetor
dos efeitos de repeticdo (fixos) somados & média,
aé o vetor dos efeitos genéticos aditivos
individuais (aleatério), p é o vetor dos efeitos de
parcela (aleatério), s é o vetor dos efeitos de
procedéncia (aleat6rio) e e é o vetor de residuos.
As letras maiusculas representam as matrizes de
incidéncia dos respectivos efeitos.

Estimaram-se as variancias genética (65),
ambiental (62), entre parcelas (67) e fenotipica
(6,3), a partir das quais obteve-se os valores para
4562
=,
) f
dentro das parcelas (43 =‘%") e média (Efn =

e
2
U—‘z’z, em que J € o nimero médio de repetices

a
2,°pP, %
AN ST

e K é o nimero médio de plantas por parcela).
Também foi estimado o desvio padrdo para

N 2
herdabilidade no sentido restrito $(h2) = /32h“

nbp'’
em gue nbp é o nimero total de plantas avaliadas.
Visando corrigir o efeito de sistema reprodutivo
nas estimativas e, partindo-se do pressuposto de
sistema misto de reproducdo para a espécie em
funcdo das suas estruturas florais (flores
hermafroditas), as herdabilidades foram estimadas

05/9

herdabilidades no sentido restrito (Eiz

como hZ. = 2 (sentido restrito corrigida) e
-8)a2 ..
h. = a Uz)ag (dentro das parcelas corrigida). O

coeficiente de coancestria de Loiselle et al. (1995)
adotado foi de 6= 0,18, obtido a partir de 27
marcadores microssatélites genotipados para 34
adultos de quatro populagbes de carvalho-
brasileiro (dados ndo mostrados), com auxilio do
programa Spagedi (Hardy e Vekemans, 2002).
Ainda, estimaram-se os coeficientes de variacao

0.2
genética (CV;(%) = ‘/7;'100), genética aditiva

2
409

individual ~ (CVy;(%) = -100), ambiental

m
(CI/;(%)=T-1OO), coeficiente de variagdo

40
genetica aditiva individual (CVy;(%) = —

100), em que m é a média observada para o carater
avaliado.

Rev. Inst. Flor. v. 35 n. 1 p. 113-123 jun. 2023

Para a diferenciacdo genética das populagdes

A ~2

g

- 5 =79

empregou-se a expressdo Qsr ag+ag+a§"em que
6% ¢ a variancia genética dentro de progénies. As
correlagBes genéticas entre os caracteres avaliados
em nivel de plantas individuais foram estimadas

nggy

por 7y = , @M que gy, 4 € O produto
agxogy
genético cruzado dos caracteres x e y, estimados
por andlise de covariancia; of, e oj séo as
variancias genéticas entre procedéncias para 0s
caracteres x e y, respectivamente. A anélise de
Deviance foi realizada em ambiente R, com auxilio
da funcdo ranova do pacote Ime4, que gera uma
tabela estilo ANOVA para os testes com efeitos
aleatérios do modelo, bem como traz as

informaces para os efeitos fixos.
3 RESULTADOS

Das oito matrizes que tiveram sementes
coletadas, apenas sete resultaram em ndmero de
mudas suficientes para a instalacdo do teste de
progénies. Um total de 873 sementes foram
colocadas para germinar. Destas, obtivemos 234
(26,8%) mudas no inicio do experimento, restando
ao final dos 180 dias de avaliacdo, 161 plantas
(18,4%) viaveis. As sementes germinadas por
matriz variaram de 8% a 52%, enquanto as mudas
viaveis foram de 4,0% a 46,0%.

A andlise de Deviance para os efeitos avaliados
indicou que apenas os efeitos de progénie foram
significativos, para todas as variaveis e periodos de
avaliacdo (Tabela 1). Os parametros genéticos
estimados (Tabela 2) indicam que a componente
ambiental (62) da variancia fenotipica (6f2) foi a
que apresentou maior contribuicdo para ambos 0s
caracteres em todas as avaliagbes. Os
CV,(%) variaram de 25,55% (H aos 120 dias) a
57,14% (H aos 180 dias), indicando expressivo
efeito do ambiente sobre 0s componentes de
variancia, enquanto o coeficiente de variacdo
geneético (CV;(%)), variou de 9,23% (H aos 180
dias) a 21,43% (DC aos 60 dias). Para coeficiente
de variagdo genética aditiva individual (CVy; (%)),
foram obtidos valores entre 13,92% e 42,85%.

A herdabilidade no sentido restrito (h2)
corrigida variou de 0,47 para diametro de colo aos
120 dias e 0,63 para altura aos 60 dias de avaliacdo.
Das herdabilidades dentro de parcelas (h32),
corrigidas para sistema reprodutivo, a variagéo foi
entre 0,34 e 0,49, engquanto para a herdabilidade
média (h2,), os valores apresentaram variagdo de
menor amplitude, entre 0,85 e 0,89. A estimativa
de divergéncia genética entre procedéncias (Qsr)
variaram de 0,18 a 0,23.
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Tabela 1. Analise de Deviance para dados de diametro de colo (DC, mm) e altura (H, mm) de mudas seminais de Roupala montana var. brasiliensis de duas populacdes,
FLONA-Irati e Imbituvédo, avaliados aos 60, 120 e 180 dias apés o estabelecimento do teste de progénies.

Table 1. Deviance analysis for root colar diameter (DC, mm) and height (H, mm) for seminal seedlings of Roupala montana var. brasiliensis from two populations, FLONA-
Irati and Imbituvéo, assessed at 60, 120 and 180 days after the establishment of the progeny test.

Efeito npar logLik AIC Pr logLik AIC LRT Pr logLik AIC LRT Pr
60 dias 120 dias 180 dias
DC (mm)

Modelo 7 -1,746 17,492 83,997 - 123,02 -

completo 153,99 232,04

Progénies 6 -6,896 25,791 0,001** 80,033 - 7,928 0,005** 119,79 - 6,465 0,11*
148,07 227,58

Populacéo 6 -1,746 15,492 0,999 83,997 - 0,000 1,000 123,02 - 0,000 1,000
155,99 234,04

Parcela 6 -1,746 15,492 0,999 83,997 - 0,000 1,000 12295 - 0,133 0,716
155,99 233,91

Bloco 0,733 F = 0,561 F = 0,165

0,581 2,274
H (mm)

Modelo 7 -611,10 1236,2 -419,37 852,74 -324,89 663,78

completo

Progénies 6 -617,76 12475 1 <0,001*** 6 -424,16 860,32 9574 1  0,002** -329,91 671,83 10,047 1 0,002**

Populacéo 6 -611,10 1234,2 1 1,000 6 -419,37 850,74 0,000 1 0,999 6 -324,89 661,78 0,000 1 1,000

Parcela 6 -611,10 12342 1 0,999 -419,37 850,74 0,000 1 0,999 6 -324,89 661,78 0,000 1 0,999

Bloco 2 0,6548 F = 2 0,048* 3,241 2 0,042*

3,091

npar: namero de parametros do modelo; logLik: log-verossimilhanca do modelo; AIC: o critério de informacdo de Akaike para o0 modelo avaliado (2*(logLik - npar)); LRT: a
estatistica do teste de razdo de verossimilhanga; duas vezes a diferenca na verossimilhanca logaritmica, que € assintoticamente qui-quadrado distribuida; gl: graus de liberdade

para o teste de razdo de verossimilhanga; Pr: o valor-p.

npar: number of model parameters; logLik: the log-likelihood for the model; AIC: the Akaike information criterion for the model evaluated as -2*(logLik - npar); LRT: the
likelihood ratio test statistic; twice the difference in log-likelihood, which is asymptotically chi-square distributed; gl: degrees of freedom for the likelihood ratio test; Pr: the p-

value.
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Tabela 2. Pardmetros genéticos estimados para mudas seminais de Roupala montana var. brasiliensis de duas popula¢des, FLONA-Irati e Imbituvédo, avaliadas aos 60, 120 e
180 dias ap0s o estabelecimento do teste de progénies, para diametro de colo (DC) e altura (H), ambos em mm.

Table 2. Estimated genetic parameters for seminal seedlings of Roupala montana var. brasiliensis from two populations, FLONA-Irati and Imbituvao, assessed at 60, 120 and
180 days after the establishment of the progeny test, for stem diameter (DC) and height (H), both in mm.

Idade das mudas/caracteres

Parametros genéticos 60 dias 120 dias 180 dias

DC (mm) H (mm) DC (mm) H (mm) DC (mm) H (mm)
Variancia genética (67) 0,019 23,699 0,004 4,608 0,002 2,188
Variancia ambiental (62) 0,052 61,714 0,016 15,737 0,008 6,842
Variancia genética entre parcelas (6;) 0 0 0 0 <0,001 6,97e-10
Variancia fenotipica (67 0,071 85,413 0,020 20,345 0,010 9,030
Coeficiente de variacdo genetica (CV, (%)) 21,43 18,79 18,40 13,82 16,71 9,23
Coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CVy; (%)) 42,85 37,57 36,81 27,65 33,43 13,92
Coeficiente de variacio ambiental (CV, (%)) 35,16 30,32 35,77 25,55 31,04 57,14
Herdabilidade no sentido restrito (h2 + §(h,2)) 1,08+0,33 1,11+0,33 0,84+0,32 0,90+0,33 0,88+0,34 0,97+0,36
Herdabilidade no sentido restrito corrigido (h2) 0,61 0,63 0,47 0,51 0,50 0,55
Superestimativa em h2 77,0% 76,2% 78,7% 76,5% 76,0% 76,4%
Herdabilidade dentro das parcelas (h3) 1,11 1,15 0,79 0,88 0,87 0,96
Herdabilidade dentro das parcelas corrigido (h3) 0,47 0,49 0,34 0,37 0,37 0,41
Superestimativa em h2 136,2% 134,7% 132,4% 137,8% 135,1% 134,2%
Herdabilidade média (h2,) 0,89 0,89 0,85 0,86 0,85 0,87
Divergéncia genética entre procedéncias (Qsr) 0,22 0,18 0,19 0,23 0,19 0,20
Média 1,52 67,51 1,59 85,40 1,99 90,79
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As correlac@es fenotipicas entre DC e H para
cada periodo de avaliacdo resultaram em valores
iguais a 0,34 aos 60 dias (DC4 x Alt4), 0,50 aos
120 dias (DC8 x Alt8) e 0,91 aos 180 dias (DC12
x Alt12) (Figura 1A). Ja as correlagBes genéticas,
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resultaram em valores iguais a 0,36 aos 60 dias
(DC4 x Alt4), 0,30 aos 120 dias (DC8 x Alt8) e
0,72 aos 180 dias (DC12 x Alt12) (Figura 1B)
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Figura 1. Correlagdes fenotipicas (A) e genéticas (B) para diametro de colo (DC) e altura (H), ambos em mm, de mudas
seminais de Roupala montana var. brasiliensis de duas popula¢des, FLONA-Irati e Imbituvéo, estimadas aos 60, 120 e
180 dias ap6s o estabelecimento do teste de progénies (indices 4, 8 e 12, respectivamente).

Figure 1. Phenotypic (A) and genetic (B) correlations for root colar diameter (DC) and height (H), both in mm, of seminal
seedlings of Roupala montana var. brasiliensis from two populations, FLONA-Irati and Imbituvao, estimated at 60, 120
and 180 days after the establishment of the progeny test (indices 4, 8 and 12, respectively).

4 DISCUSSAO

As taxas de mortalidade foram superiores aos
120 e 180 dias das mudas (23,38 e 31,34%,
respectivamente), enquanto a mortalidade inicial
(3,4% aos 60 dias) foi similar ao apresentado por
Paiva e Poggiani (2000) para diferentes espécies
nativas Ipé-Roxo (Tabebuia avellanedae Lor. ex
Griseb), Angico Vermelho (Anadenanthera
macrocarpa), Guatambu (Aspidosperma
parvifolium A. DC.), Jatoba (Hymenaea courbaril
L. var. stilbocarpa (Hayne) Lee et Lang) e Cedro
(Cedrela fissilis Vell.), aos 12 meses de idade, onde
as taxas de mortalidade variaram de 1,25% a 5%.

A alta taxa de mortalidade observada para R.
montana var. brasiliensis no viveiro em
comparacdo aos resultados de Paiva e Poggiani
(2000) associado ao baixo numero de &rvores que
floresceram e frutificaram, pode indicar um efeito
de depressdo por endogamia (DE) nas mudas em
funcdo de uma inducdo de maior taxa de
autofecundacdo como estratégia para perpetuacao
da espécie. Outro fator que pode ter influenciado foi
a ocorréncia de geadas no periodo de crescimento
das mudas, comum na Regido Sul do Pais, podendo
as plantulas jovens apresentarem menor resisténcia.

Segundo a classificacdo de Ziegler e Tambarussi
(2022), a herdabilidade no sentido restrito (h2)
corrigida para didmetro de colo foi considerada
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muito alta aos 60 dias (h2 = 0,61), 120 dias (h2=
0,47) e 180 dias (h2 = 0,50) de avaliacdo. Em
relacdo a avaliacdo de altura das mudas, todas as
h? foram classificadas como muito altas (>0,50).
Das herdabilidades dentro de parcelas (h3),
corrigidas para sistema reprodutivo, todas
resultaram em valores classificados como altos,
variando de 0,34 a 0,49, enquanto para a
herdabilidade média (h2%,), os valores sdo
classificados como muito altos, para ambas as
variaveis consideradas, variando de 0,85 a 0,89.

Os valores observados para herdabilidades,
considerando as  corrigidas para  sistema
reprodutivo, no presente estudo estdo de acordo com
0 encontrado na literatura para espécies florestais
nativas. Em Ipé-Amarelo (Tabebuia chrysotricha
Standl) aos 90 dias de idade em viveiro, para altura
a Efn foi de 0,84 (Costa et al., 2007), valor similar
ao observado no presente estudo. Para Jacaranada
cuspidofolia Vell, conhecido popularmente como
jacaranda-caroba, os valores de h2, foram de 0,72 e
0,48 para diametro de colo e de 0,54 e 0,53 para
altura aos 12 e 24 meses de idade, respectivamente
(Moraes et al., 2013). Menegatti et al. (2016)
estudando bracatinga (Mimosa scabrella Bentham)
aos 12 meses de idade em quatro locais, obtiveram
valores de herdabilidade no sentido restrito (h2)
para didmetro do colo em torno de 0,53, similar aos
valores observados em carvalho-brasileiro. Além
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disso, as alteracfes observadas nas herdabilidades
com o avanco da idade das mudas de R. montana
var. brasiliensis, com tendéncia a reducao ao longo
do tempo, é um padrdo observado em estudos com
outras espécies florestais (e.g. Wendling et a., 2009;
Moraes et al., 2013), e podem ser atribuidas ao
aumento na competicdo entre plantas ou pela
reducdo relativa do espaco.

Ao estudar a variabilidade genética existente,
considerar o sistema reprodutivo da espécie em
trabalho é uma premissa essencial para a obtengéo
de estimativas confidveis dos parametros genéticos
de relevancia (Tambarussi et al., 2018). Na presente
avaliacdo, mesmo em tenra idade das mudas, ao
desconsiderarmos o sistema reprodutivo da espécie,
os valores das herdabilidades foram superestimados
em 76,0% a 78,7% para herdabilidade no sentido
restrito, e entre 132,4% e 137,8% para herdabilidade
dentro das parcelas, gerando valores h* acima da
unidade, o que ndo possui sentido biolégico. Além
disso, a correcdo do sistema reprodutivo em casos
como o do presente trabalho, que apesar de a
amostragem abranger todas as matrizes e sementes
possiveis em um determinado evento reprodutivo
resultar em baixo nimero de plantas para avaliacao,
reitera a importancia de se estudar a priori o sistema
reprodutivo de espécies que se pretendem utilizar
tanto em programas de melhoramento quanto para
conservagdo genética (Tambarussi et al., 2018).

Em relacdo aos valores de CV,(%) estimados
para R. montana var. brasiliensis (43,20% -
57,14%), estes foram similares ao observado por
Canuto et al. (2015) para altura aos 12 meses
(39,86% - 52,36%) em mudas de baru (Dipteryx
alata Vogel.), também classificados como muito
altos (>30%) segundo a classificacdo de Gomes
(2000) para analise de experimentos. Apesar dos
valores de CV, (%) observados indicarem alto
controle ambiental sobre as variaveis estudadas na
condicdo avaliada (viveiro), é esperado que este seja
reduzido ap6s a estabilizagdo das mudas no
ambiente (Ledo et al., 2003). Além disso, a analise
de significAncia do efeito dos blocos indicou que,
com excec¢do da variavel altura aos 120 e 180 dias,
as condigdes locais foram homogéneas e, portanto,
ndo tiveram efeito significativo sobre os
tratamentos (progénies).

Segundo a classificacdo proposta por Ziegler e
Tambarussi (2022), os valores observados para
CV, sdo altos a partir de 10,97% e 13,93% para
didmetro e altura, respectivamente, indicando
existéncia de variabilidade genética nas progénies e
populacBes estudadas. Assim, apesar do elevado
coeficiente de variagdo ambiental, o (CV} (%)) foi
considerado de moderado (9,23% para H aos 180
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dias) aalto (13,93 < CV,; (%) < 18,54) para altura, e
como muito alto (CVj (%) > 14,06) para diametro,
indicando variabilidade genética nas progénies e
procedéncias estudadas. Corroborando com este
resultado, os valores do coeficiente de variacdo
genética aditiva individual (CVy; (%)) também
indicam que a variabilidade genética existente pode
ser manejada a fim de buscar ganhos genéticos.

Auvaliar a divergéncia genética entre progénies e
procedéncias distintas a partir de estudos de
genética quantitativa ¢ uma etapa fundamental em
programas que enviesam 0 uso da variabilidade
genética, seja para producdo ou conservagao, por
permitir um direcionamento mais acurado da
estratégia a ser adotada, bem como explorar
cruzamentos e recombinagdes entre populacfes e
individuos via hibridagdo, por exemplo, e ampliar a
base genética disponivel para geragcdo de ganhos
genéticos (Silva et al., 2012; Homczinski et al.,
2022). Os valores observados para R. montana var.
brasiliensis foram baixos. Contudo, avalia¢cdes em
idade precoce para obtencdo da estimativa da
divergéncia genética entre procedéncias (Qgy) pode
nédo ser um indicativo adequado por ndo refletirem
a divergéncia genética em idades mais avangadas
(Sebbenn et al., 2003), devendo, portanto, as
avaliagBes terem continuidade ao menos até a idade
de interesse para o programa de melhoramento, caso
seja 0 objetivo. Neste interim, o teste de progénie
sob estudo foi implantado no campo, visando a
continuidade das avaliacBes, bem como inicio do
pré-melhoramento da espécie.

Ainda em relacdo ao objetivo de estabelecer o

pré-melhoramento do carvalho-brasileiro, as
correlacGes fenotipicas e genéticas estimadas entre
didmetro de colo e altura das mudas resultaram
moderadas para as idades de 60 e 120 dias das
mudas. Aos 180 dias, a correlagdo fenotipica foi
classificada como muito forte, enquanto a genética
foi forte. Contudo, dado a tenra idade das plantas, o
recomendavel é estimar estas correlagbes em
diferentes idades em experimentos de campo.
Além disso, recomenda-se a realizacdo de estudos
sobre a fenologia reprodutiva da R. montana var.
brasiliensis, com coleta de sementes de um maior
numero de arvores matrizes, para ampliacdo tanto
da base genética para uso no pré-melhoramento,
guanto melhoria na representatividade dos
resultados aqui observados.

5 CONCLUSOES
O presente estudo indica a existéncia de

variabilidade genética nas progénies obtidas de R.
montana var. brasiliensis, apesar do baixo nimero
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de arvores que floresceram no evento reprodutivo
considerado. O teste de progénies foi implantado na
area experimental da Unicentro (Irati, PR) e servira
para obtencdo de maiores informacdes relevantes
nos aspectos silviculturais e genéticos da espécie.
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