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Resumo

O uso de extensos plantios clonais € uma pratica consenso nas empresas florestais. No entanto, os mo-
delos estatisticos e o tamanho das parcelas utilizadas na selegcado dos clones superiores ainda é uma
questao entre os melhoristas florestais. Com base em 11 experimentos contendo parcelas semelhantes
aos plantios comerciais e 63 clones, este trabalho objetivou avaliar o uso de informacao de pedigree,
heterogeneidade genética entre ambientes e a possibilidade de reducao de parcelas, a fim de otimizar a
predicdo do incremento médio anual (IMA) realizando validagao cruzada entre ambientes. Os ambientes
proporcionaram altas herdabilidades no sentido-restrito (entre 0,65 a 0,95) e forte alteragdo dos rankings
entre experimentos. A inclusdo de parentesco e variancias genéticas particulares para cada ambiente ao
modelo é um procedimento eficiente na melhoria das acuracias realizadas. Além disso, 4 a 16 plantas ava-
liadas por parcela € uma quantidade confiavel para predizer a produtividade dos talhdes florestais.

Palavras-chave: Modelos mistos; Pedigree; Parcelas Quadradas; Estruturas de Covariancia; Validagéo
Cruzada; Reducgao de Parcela

Abstract

Large clonal planting is a practice already established by the timber companies. However, statistical models,
the plot size used in selection of superior clones is still a topic of discussion between forest breeders. Based
on 11 trials containing plots similar to commercial plantations and 63 clones, this study aimed to evaluate
the use of pedigree information, genetic heterogeneity between environments and the possibility of plot
reduction in order to optimize the predictive accuracies of the mean annual increment (MAI) performing
cross-validation between environments. All trials showed high narrow-sense heritabilities (from 0.65 to
0.95) and a strong change of clonal rankings was verified. It was observed that the inclusion of pedigree
information and particular genetic variances for each trial on model is an effective procedure to increase the
predictive accuracies. Moreover, between 4-16 trees evaluated per plot is a reliable size for the prediction
of forest stands.

Keywords: MET mixed-models; Pedigree; Big plots; Covariance Structures; Cross-validation; Plot
Reduction.

INTRODUCAO

A inclusao de informagao detalhada de parentesco é uma tendéncia no melhoramento genético
moderno. Nesse contexto, dados de pedigree conduzem a informacgoes precisas dos cruzamentos, indi-
cando o relacionamento genético dos individuos independentemente de delineamento genético (EL-
-KASSABY et al., 2011). Em florestas artificiais de Eucalyptus spp. com fins de produgao é vital a utiliza-
¢ao de clones, por questoes de homogeneidade de plantio e elevada produtividade. No melhoramento
florestal, a selecao clonal é feita assumindo-se nao-parentesco dos clones, valendo-se de delineamen-
tos genéticos apenas em etapas precedentes aos experimentos clonais (RESENDE; BARBOSA, 200).
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Os clones em avaliagdo no programa de melhoramento muitas vezes ndo estao dispostos em
todos os experimentos e/ou ambientes da empresa, isso porque ocupam uma consideravel area
de plantio demandando altos custos de implantacao e medicoes. Multi-environment trials (METs)
sao comumente usados em programas de melhoramento florestal (OGUT et al., 2014) na selegao
de gendtipos superiores e na avaliacao das interagdes genotipo por ambiente (GA), sendo deseja-
vel o conhecimento do potencial genético de um clone em todos os locais disponiveis (PIEPHO;
MOHRING 2007). Os dados de MET sao geralmente desbalanceados, onde somente parte dos ge-
noétipos estao presentes em todos os testes (OGUT et al., 2014), atendendo assim a realidade dos
plantios clonais florestais. Nesse sentido, o uso de matriz de parentesco em modelos estatisticos
possibilita predi¢coes de geno6tipos nao-observados baseando-se no potencial parental de outros
individuos (HENDERSON, 1984).

Outra questido discutivel em testes clonais é o tamanho das parcelas, posto que para atingir
confiabilidade nas predi¢oes de produtividade dos talhoes, é de praxe implantar experimentos com
muitas plantas dentro de parcelas e também muitas repeticdes (ZHANG et al., 2015). Esses proce-
dimentos adotados visam criar experimentos mais fidedignos aos plantios comerciais e contornar
efeitos de competicio entre as arvores (SILVA; KERR, 2013). Considerando modelos animais, que
realizam predi¢des acuradas a partir de individuos nao reprodutiveis (MRODE, 2014), é possivel
supor eficiéncia da matriz de parentesco na reducao de parcelas experimentais.

O presente trabalho teve dois objetivos principais: i) verificar a eficiéncia da inclusao da ma-
triz “A” de numeradores dos coeficientes genético-aditivos de parentesco (HAYES et al., 2009) nas
acurdcias preditivas entre ambientes e na eficiéncia da predicao de individuos nao instalados nos
ambientes utilizados no modelo preditivo; e ii) verificar a possibilidade de reducao das parcelas
com auxilio da matriz A. Para alcangar tais objetivos, foram avaliados modelos que contabilizam
variancias genéticas homogéneas e heterogéneas entre ambientes.

MATERIAL E METODOS

Descricao dos experimentos

Onze testes clonais ampliados (TC) contendo 36, 70 e 100 plantas por parcela (Tabela 1) foram
selecionados no conjunto de dados da empresa CENIBRA S.A. Todos os experimentos foram deline-
ados em blocos casualizados com trés repeti¢oes. Entre os 11 testes, seis deles foram implementados
com 10m2/planta e os demais com 6m2/planta. Além disso, seis testes foram implantados em regiao
de alta altitude e cinco em baixa altitude (variando entre 300 a 870 m acima do nivel do mar). Ses-
senta e trés clones de hibridos de eucalipto foram distribuidos entre os testes, sendo que deste total,
34 estavam presentes em mais de um teste. Os experimentos foram medidos em idades proximas
aos 6 anos, e suas medicoes foram realizadas entre setembro de 2008 e marco de 2010.

Tabela 1. Descrigdo dos experimentos utilizados no ajuste dos modelos estatisticos.
Table 1. Description of trials used on statistical models.

Teste Clones Altitude NAP EP IMA

TCO1 28 Baixa 100 10 38,90
TCO02 12 Alta 36 10 44,41
TCO03 12 Alta 100 10 52,33
TC04 20 Baixa 100 6 32,73
TCO05 10 Baixa 100 6 44,56
TCO06 10 Alta 100 6 54,65
TCO7 8 Alta 100 6 47,12
TCO08 10 Alta 36 10 36,48
TCO09 8 Baixa 100 10 39,25
TC10 6 Alta 100 6 61,96
TC11 7 Baixa 70 10 34,97

TC é a abreviagio de teste clonal ampliado; Clones representa o numero de clones por experimento; Altitu-
de Alta e Baixa variam aproximadamente entre 300 a 870 m acima do nivel do mar; NAP é o ndmero de arvores por par-
cela, EP é o espagcamento de plantio (em m?planta); IMA é o incremento médio anual (medido em m?ha/ano).
TC is an abbreviation of big clonal test; Clones is the number of clones in experiment; Altitude is the type of region elevation (varying between
300-870m above sea level); NAP is number of trees within plot); EP is the planting spacing (m?/plant); IMA is the mean annual increment (MAI in
m3/ha/year.
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A variavel base utilizada no trabalho foi o incremento médio anual (IMA) da parcela, que é o
volume de madeira extrapolado para um hectare dividido pelo tempo de crescimento. Os valores
de volume (vol) em m3 foram calculados pela equacao simplificada para dvores individuais [1]
(SCHUMACHER; HALL, 1933), em que, DAP é o diametro na altura do peito (cm), H é a altura da
arvore (m), f é o fator de forma (adotado 0,45), e é a proporgao entre o perimetro e o diametro de
uma circunferéncia (adotado 3,14159).

vol = DAP*- M'DDDHf [1]

Analises estatisticas

Quatro modelos foram comparados nesse estudo, tais modelos formam a combinacao entre:
consideracdo (Pedigree) e nao consideragao (Unrelated) de parentesco entre os clones versus varian-
cia genética homogeénea (ID) e heterogénea (DIAG) entre ambientes (Tabela 1). Todos os modelos
foram ajustados utilizando o pacote asreml do R (BUTLER et al. 2009). Em termos de analise multi-
-experimentos (MET) e considerando g genétipos em 11 TC's, o modelo linear misto utilizado pode
ser representado pela forma reduzida matricial abaixo:

y=Xb+Zg+e, [2]

Em que y é o vetor de observagoes em todos experimentos; b é o vetor de efeitos fixos (intercepto
e os experimentos); g é o vetor aleatério de genétipos dentro de experimentos; e e representa o vetor
de residuos dentro de experimentos. X e Z sao as matrizes de incidéncia relacionando as observacoes
com os efeitos fixos e aleatorios, respectivamente. Vetores contendo os efeitos aleatérios assumem
distribuicao normal multivariada, centradas em zero com as seguintes estruturas de covariancia:
Cov(g,8')=G,®K, Cov(g,g')zlg@)R0 e Cov(g,e')=0. Sendo I, uma matriz identidade de tamanho g; G,
uma matriz de covariancia do efeito genético dos clones em cada experimento; e ® denota o produto
de Kronecker entre matrizes. K é assumido como I (matriz identidade de ordem g x g) para os mode-
los 1 e 3 e A (matriz formada pelo denominador dos coeficientes aditivos de parentesco de ordem
g * g, obtidos por meio da informacao de pedigree (HAYES et al., 2009) para os modelos 1 e 2. A
Cov(g,8')=G,®K ¢é representada pela Eq. [3] para os modelos 1 e 3, e pela Eq. [4] para os modelos 3
e 4, sendo ¢?, a varidncia genética total para os modelos 1 e 3, e a variancia genética aditiva para os
modelos 2 e 4; a notagao o?, € utilizada para distinguir varidncias genéticas (ou genéticas aditivas)
entre experimentos nos modelos do tipo DIAG (modelos 2 e 4), sendo j = {1,2,...,11}.
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Os residuos sdo independentes e normalmente distribuidos (IND) dentro dos experimentos
com matriz bloco diagonal entre os diferentes ambientes fazendo-se R=c7, I, ®d”, 1,,®...®c%
I, (sendo 0% #0°,#..#07% ). Os ajustes dos modelos foram comparados com base no Akaike Infor-
mation Criteria (AIC) (AKAIKE, 1998). As herdabilidades no sentido restrito, em cada experimento,
foram calculadas com base na Eq. [5] a partir dos componentes de variancia obtidos via proce-
dimento REML- Average Information (GILMOUR et al., 1974), em que o’ e 07, sdo as varidncias

genéticas aditivas e as variancias residuais no j-ésimo experimento, respectivamente.
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Para avaliar as acurdcias preditivas (realizadas) dos quatro modelos, foi adotada a técnica de
validacao cruzada (KOHAVI, 199) tomando 10 testes como populacdo de treinamento e o teste
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remanescente como populacao de validacdo. As acurdcias preditivas foram calculadas a partir da
correlacao de Pearson entre os Estimated Breeding Values (EBV) dos modelos MET e os EBV's dos clo-
nes da populacao de validacao. Com base na matriz de parentesco, foram calculadas também a ha-
bilidade dos modelos 2 e 4 em predizer individuos nao-observados na populacao de treinamento.

Na verificagdo da possibilidade de reducao das parcelas foi realizado o procedimento boostrap
(HESTERBERG et al., 200) para amostrar parcelas menores nos testes. Os tamanhos de parcelas
(tratamentos) utilizados foram: 1 (parcela de arvore dnica ou single tree plot — STP); 4 (2x2); 9
(3x3); 16 (4x4); 25 (5%5); e 36 (6x6) arvores dentro da parcela. Foram realizadas um maximo de
100 iteragOes por tratamento (i.e., quanto maior a parcela menor o nimero de possibilidades de
combinagdes entre as drvores). Para validar os resultados da reducao da parcela, foram calculadas as
acurdcias preditivas por meio de validagao cruzada descrita no paragrafo anterior.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Acuracia preditiva entre ambientes contrastantes.

Os onze experimentos apresentaram diferengas marcantes com relagao a produtividade, varian-
do entre 32,7 a 62,0 m3/ha/ano. Na empresa, tipicamente experimentos implantados em altitude
elevada apresentam maior produtividade em IMA (JESUS et al., 2015). No presente trabalho, em
ambientes de maior altitude a produtividade foi em média 51,0 m3/ha/ano contra 37,7 m3/ha/ano
dos experimentos em altitude baixa (Tabela 1). Além disso, os experimentos mais adensados (6 m?/
planta) produziram ligeiramente mais, em média 44,1 contra 41,6 m3/ha/ano dos experimentos
com 10 m?/planta.

Tabela 2. Comparacao do ajuste dos 4 modelos utilizados.
Table 2. Adjusted comparison between the four models used.

Modelo Estrutura de Covariancias nPar AlC loglik
1 Unrelated, ID 12 1627,54 -801,77
2 Pedigree, ID 12 1609,84 -792,92
3 Unrelated, DIAG 22 1626,67 -791,34
4 Pedigree, DIAG 22 1605,78 -780,89

Unrelated:modeloscomclonesassumidoscomonao-aparentados; Pedigree:modeloscomainclusaodeinformacaodeparentescoentreclones;|D:varian-
ciagenéticahomogéneaentreexperimentos; DIAG:varianciagenéticaheterogéneaentreexperimentos; nPar:nimerodecomponentesdevarianciaesti-
madospormodelo;AlCcritériodecomparacaodemodelosAkaike Information Criteria;loglikéolognabase | 0daverossimilhancadoprocedimentoREML.
Unrelated: models with clones defined as unrelated; Pedigree: models with the inclusion of pedigree information of clones; ID: homogeneous
genetic variance across environments; DIAG: heterogeneous genetic variance across environments; nPar is the number of variance components
estimated in the model; AIC is the Akaike Information Criteria; loglik is the likelihood log of REML procedure.

Os parametros de ajuste dos quatro modelos MET utilizados sao mostrados na Tabela 2. Os
modelos 2 e 4 apresentaram melhor ajuste (AIC’s menores), sendo que o de melhor ajuste foi o
modelo 4 (informacao de parentesco e variancias genéticas heterogéneas entre ambientes).

Bons resultados utilizando a matriz de parentesco no calculo de parametros genéticos e ganhos
de selecao em crescimento e forma da drvore em Eucalyptus regnans foram obtidos por Suontama et
al. (2015). Estes autores encontraram herdabilidades (42) em torno de 0,30 tanto para DAP como
para altura (H). Bush et al. (2015) utilizaram informag¢do de parentesco baseada em marcadores
moleculares para calculo de parametros genéticos em progénies de meios-irmaos em E. cladocalyx
e encontraram h?’s iguais a 0,18 e 0,36 para DAP e H, respectivamente (utilizando parentesco via
marcadores), e valores iguais a 0,36 e 0,53 utilizando informacao de familias. Valores de h?’s mais
baixos como aos desses dois trabalhos sdo tipicamente encontrados em populagdes iniciais ou in-
termedidrias de melhoramento (RESENDE, 2002), contrastando por este motivo, com os valores de
h?'s dos testes clonais apresentados neste trabalho (resultados descritos a seguir).

A partir do modelo 4, foram calculadas as varidncias genéticas aditivas e residuais, em cada
ambiente, bem como as respectivas herdabilidades (h2) no sentido restrito (Tabela 3). O ambiente
que proporcionou maior h2 foi o TC09 e o de menor o TC02. No entanto, de acordo com Resende
(2002), todas as h?'s no sentido restrito encontradas neste trabalho podem ser consideradas como
de alta magnitude.
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Tabela 3. Componentes de varidancia (genética aditiva e residual) e herdabilidades no sentido-restrito.
Table 3. Variance components (additive genetic and residual) and narrow-sense heritabilities.

Teste o} o? h?

TCO1 55,024 8,849 0,861 £ 0,028
TCO02 17,317 9,408 0,648 £ 0,090
TCO3 61,390 8,454 0,879 £ 0,034
TC04 40,224 6,480 0,861 £ 0,032
TCO5 34,091 7,969 0,811 £ 0,056
TCO6 48,568 18,653 0,723 £ 0,082
TCO7 114,783 35,263 0,765 £ 0,075
TCO8 40,572 17,634 0,697 £ 0,083
TCO09 188,199 9,125 0,954 + 0,016
TC10 258,416 24,730 0,913 £ 0,033
TC11 24,474 2,362 0,912 + 0,031

Exp: experimento avaliado; agz: varidncia genética aditiva; 022: variancia residual; h% herdabilidade no sentido restrito.

Exp: evaluated experiment; agzz genetic additive variance; ¢ % residual variance; h% narrow sense heritability.

A interagdo gendtipo por ambiente (GA) é observada na Figura 1 por meio dos valores genéticos
aditivos (EBV’s) calculados pelo modelo 4. Observa-se uma interagdo complexa com forte altera-
¢ao da classificagao (rankings) dos clones entre ambientes. Os ambientes sao mostrados de forma
ordenada do de menor para o de maior média de EBV. Outros autores também avaliaram a intera-
¢ao gendtipo por ambiente, além de calcular correlagdes genéticas entre ambientes para variaveis
de crescimento de Eucalyptus spp. Suontama et al. (2015) encontraram correlagdes genéticas entre
ambientes iguais a 0,72 e 0,83 para altura e diametro (varidveis que compoe o IMA) em familias de
meios-irmaos de E. regnans na Nova Zelandia. Lambeth, et al. (1994) avaliaram IMA em clones de
E. grandis e encontraram correlacao genética entre ambientes igual a 0,96.

Além de avaliagoes entre ambientes, correlagdes genéticas para fins de selecao precoce (em idade
de 3 para 6 anos) foram estimadas para IMA em clones de E. grandis (OSORIO et al., 2003) e diametro
e altura em clones de E. urophylla (PINTO et al., 2014), esses autores encontraram valores entre 0,84
e 0,97. As acuracias realizadas calculadas por meio de validaciao cruzada também demonstraram alto
indice de acerto entre ambientes para os quatro modelos utilizados (Tabela 4), resultado compativel
com as altas h?'s do cariter IMA (LAMBETH et al. 1994). Neste aspecto, os ambientes com menores
estimativas de h?'s (TC02 e TC08) também foram os que proporcionaram menores acuracias. Embora
as acuracias em todos ambientes tenham sido elevadas, em especial, 0 modelo 4 apresentou superio-
ridade numérica em comparacao com demais modelos, sendo indicado na sele¢ao clonal em etapas
finais do programa de melhoramento do eucalipto. O componente de variancia genética de plantas
de reprodugao vegetativa se divide em variancia genética aditiva, variancia devido a desvios de domi-
nancia e variancia epistatica (RESENDE 2007), no entanto, este trabalho se dispds a estudar os ga-
nhos em acurdcia realizada (via validagao cruzada) focando apenas no componente aditivo. Demais
modelos teéricos que contabilizam os trés componentes podem ser vistos em Resende (2002; 2007)

A predicao de individuos nido-observados com base em parentesco também é uma habilidade
dos modelos de selecao gendmica (MEUWISSEN et al., 2011), no entanto, a genotipagem de todos
os individuos com marcadores moleculares ainda é um processo caro (GROVER; SHARMA, 2016).
Nesse sentido, a utilizacao da matriz A (com base em pedigree) ainda é uma alternativa interessante
e mais vidvel em detrimento da matriz G (com base em marcadores moleculares). A predicao de
progénies com base na matriz aditiva A nao é algo novo no setor florestal e diversos autores ja
realizaram trabalhos relevantes com esse objetivo principalmente para os géneros Pinus e Eucalyptus
(ZHANG et al., 2015; SUONTAMA et al., 2015; OGUT et al., 2014). Os modelos 1 e 3 (Tabela 2) nao
sdo capazes de realizar a predi¢do para outros locais de individuos nao-observados nestes modelos.
Isso ocorre simplesmente devido a falta de informacao destes niveis (i.e., clones) no fator genotipi-
co dos modelos (MRODE, 2014). Por outro lado, gracas as informagoes de parentesco, os modelos
2 e 4 foram capazes de predizer EBV para individuos nao-observados nos experimentos utilizados
no modelo de treinamento (acuracias apresentadas na Tabela 4). As acuracias de predicao dos in-
dividuos dos testes de validacao (observados e nao observados no modelo de treinamento) foram
muito parecidas com as acurdacias de predicao dos individuos observados. Esses resultados indicam
que os modelos 2 e 4 foram eficientes na predi¢do, mantendo as acuracias elevadas (Tabela 4).
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Tabela 4. Acuracia predita (realizada) apds a validagdo-cruzada. E apresentado os valores para os modelos com
(Pedigree) e sem (Unrelated) consideracdo de parentesco entre clones e variancia genética homogénea
(ID) e heterogénea (DIAG) entre ambientes.

Table 4. Prediction accuracy after cross-validation considering and not considering the kinship between the clones
and with (DIAG) and without (ID) heterogeneous genetic variance between trials.

092 entre ambientes — ID DIAG

Parentesco — Unrelated Pedigree Unrelated Pedigree
Experimento P/V modelo 1 modelo 2 modelo 3 modelo 4
TCO1 24 /28 0,762 0,854 /0,834 0,766 0,857 /0,839
TCO02 7/12 0,651 0,700/ 0,611 0,647 0,698/0,610
TCO3 8/12 0,876 0,881/0,882 0,879 0,882/0,884
TCO04 12/20 0,672 0,876 /0,864 0,670 0,872/0,862
TCO05 7/10 0,818 0,631/0,747 0,823 0,634 /0,747
TCO06 9/9 0,820 0,841/ 0,841 0,826 0,846 / 0,846
TCO7 8/8 0,823 0,903 /0,903 0,824 0,906 / 0,906
TCO08 6/10 0,497 0,593/0,693 0,495 0,590/ 0,691
TCO09 7/8 0,856 0,788/0,791 0,873 0,826 /0,827
TC10 6/6 0,879 0,922 /0,922 0,888 0,928 /0,928
TC11 717 0,804 0,863 /0,863 0,800 0,854 /0,854
Todos 34 /63 0,769 0,805/0,814 0,772 0,808 /0,817

P é a quantidade de clones em sobreposicao entre o modelo de predicao e o modelo de treinamento; V é a quantidade de clones no modelo de
validacdo (total de clones do experimento). Entre os valores de acuracia, os ao lado esquerdo da barra sdo as acuracias preditas para P e ao lado
direito as acuracias preditas para V. Note que para os modelos do tipo Unrelated, nao ha valores de acuracia, isso ocorre por limitagdio do método.
P is the number of overlapping clones between the prediction model; validation test; V is the total number of clones in the validation test. Among
the accuracy values; on the left side of the bar are the values for P; on the right side, the values for V. Note that for Unrelated models, there are
no accuracy values due to method limitation.
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Figura 1. Interacdo Gendtipo por Ambiente (GA). EBV sdo os valores genéticos aditivos do carater MAI (incremento
meédio anual) para cada clone nos 11 testes avaliados, obtidos por meio do modelo 4. Os experimentos
foram ordenados pela média dos EBV’s de cada experimento, do menor para o maior, para melhor visua-
lizacdo.

Figure 1. Genotype by environment interaction (GE). EBV are the estimated breeding values of trait MAI (mean
annual increment) for each clone in 11 evaluated tests, obtained by through the model 4. Environmental
trials were ordered by clone’s EBV means, from smallest to largest.

Reducao das parcelas experimentais

Os talhoes florestais sdo dreas extensas preenchidas com a replicacio de um tinico clone. A ne-
cessidade de reproduzir experimentos com caracteristicas semelhantes aos plantios comerciais é um
tema questionavel no meio cientifico (ZHANG et al., 2015). Nossos resultados demonstram que foi
possivel alcancar acuracias de predicao elevadas avaliando menos plantas dentro de parcelas. Scar-
pinati et al. (2009) relatam que a utilizacao de diferentes formas de parcela (STP, linear e quadrada)
nao alteram o ordenamento dos clones e recomendam a utilizacao de STP na selecao clonal. Uma
clara estabilizacdo das acurdcias preditivas é observada a partir de parcelas com apenas 4 arvores
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avaliadas (Figura 2). Tomando o nimero intermediario de 16 plantas dentro de parcela, as acura-
cias foram em média (linha tracejada na Figura 2) iguais a 0,74, 0,79, 0,75 e 0,80 para os modelos
1 a 4, respectivamente. As acuracias dos modelos com todas as drvores foram de 0,77, 0,80, 0,77 e
0,81 para os modelos 1 a 4, respectivamente. Com base nesses valores, o0 modelo 4 foi novamente
eficiente, sendo também ttil na avaliacio de experimentos com menos plantas por parcela.

O nuamero 6timo de parcelas esta atrelado ao nimero de repeti¢oes experimentais (PARANAIBA
etal., 2009). Nesse sentido, embora a inclusao da matriz A tenha se mostrado eficiente em modelos
com e sem contabilizagdo da varidncia genética para cada ambiente e em diferentes nimeros de
plantas avaliadas por parcela, o niimero de repeticbes nao foi avaliado neste trabalho. Todavia,
Gezan et al. (2006) e Stanger et al. (2011) demonstram que a utilizacdo de menos plantas por
parcelas com aumento no nimero de repeticoes é uma maneira eficiente de manter a acuracia
preditiva reduzindo-se os gastos. Com base nos resultados obtidos por esses autores, é possivel
supor que a aplicacio da matriz A em experimentos com maior nimero de repeticoes e menos
plantas por parcela pode ser uma maneira complementar de alcangar acurdcias ainda maiores.
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Figura 2. Acuracias preditivas apds a reducdo das avaliagdes em cada parcela. ID representa os modelos de varian-
cia genética homogénea entre experimentos. DIAG representa os modelos com variéncia genética hete-
rogénea entre experimentos. Para os dois casos foi assumido auséncia de parentesco entre os clones (Un-
related) e parentesco entre clones (Pedigree). A linha tracejada é a média entre todos os experimentos.

Figure 2. Prediction accuracies after plot reductions. ID depicts the model with no genetic variance structure. DIAG
depicts the model that uses genetic heterogeneity variance among experiments. For both cases, the rela-
tionship among clones as unrelated was adopted; the kinship matrix based on pedigree information. The
dashed line is the mean of all lines.

No TC08 houve menores acurdcias preditivas para todos as quantidades de arvores por parcela
(Figura 2), haja vista que este experimento é justamente o de menor niimero de plantas por parcela
(36). Mesmo assim, os modelos 2 e 4 demonstraram acuracias preditivas superiores quando com-
paradas com os demais modelos, além disso, no modelo 4 é possivel observar uma aproximacao
das acurdcias deste teste as dos demais testes avaliados.

CONCLUSOES

E possivel alcancar elevadas acurdcias preditivas entre ambientes utilizando os modelos do tipo
MET (multi-environment trials), com acerto dos valores genéticos igual a 77%. A incorporagao de infor-
macao de parentesco entre os clones e assumindo-se variancias genéticas heterogéneas entre ambien-
tes a taxa de acerto foi de 81%. Informacgoes de parentesco sao uteis na predicao de clones nao obser-
vados nos modelos de preditivos, mantendo elevadas as acurdcias preditivas dos materiais genéticos.

Nos testes clonais ampliados, a avalia¢do de 4 a 16 plantas por parcela, com 3 repeticoes, é sufi-
ciente para garantir acurdcias preditivas semelhantes a avaliagdo de 100 plantas por parcela.
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