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RESUMO - O software Selegen foi desenvolvido para subsidiar o melhoramento genético de espécies
florestais; entretanto, pode ser utilizado para outras espécies vegetais perenes ou semi-perenes e
animais, em que aselecdo de individuos prevalece sobre a selecdo de grupos de individuos. Desenvolvi-
do para ambiente IBM/PC-DOS, o programa é fundamentado em algoritmos que maximizam a eficiéncia
do processo seletivo, mediante a comparagdo de varios métodos de selecdo, com vistas a diferentes

situacbes experimentais,

genéticos. Neste trabalho sdo apresentados

em termos de acurdcia, ganho genético, tamanho efetivo e variaveis de ganhos
0s aspectos que devem ser considerados

nos métodos

destinados aselecdo de individuos, e sdo apresentadas analises que podem ser realizadas com o software.

Termos para indexacéo:

SELEGEN

software, genética quantitativa,

florestas.

- A COMPUTER PROGRAM FOR GENETIC SELECTION

IN THE BREEDING OF PERENNIAL SPECIES

ABSTRACT - "Selegen”

selection of individuais

variables for each specific experimental

is more important than selection of groups of individuais.
IBM/PC-DOS and is based on algorithms which maximize efficiency ofselection
ent selection methods in terms of accuracy, genetic gain, effective size of population,

software was developed to help tree breeding programs offorest species, but
it can also be used in breeding programs of other perennial or semi-perennial

species and animal where
Selegen runs under
by comparing differ-
and genetic gain

situation. This paper presents aspects which should be consid-

ered in methods for selection of individuais and all analysis which can be made by the programo

Index terms: software, quantitative genetics, forests.

INTRODUCAO

A adogdo de estratégias eficientes de melhora-
mento genético de espécies perenes depende, Sso-
bretudo, da utilizacdo de acurados métodos de sele-
¢do. Assim, é recomendavel acomparacdo de diver-
sos métodos de selecdo, visando a determinacdo do
mais eficiente acada situacdo experimental.

Neste contexto, toma-se imprescindivel a dispo-
nibilidade de um software que compare varios méto-
dos de selegdo, em termos de acuracia, ganho gené-
tico, tamanho efetivo, variancia de ganhos genéti-
cos, dentre outros. Assim, o software Selegen foi
desenvolvido para servir de base ao melhoramento
genético florestal. Todavia, pode ser utilizado para a
selecdo genética de quaisquer individuos perten-

1 Aceito para publicacdo em 3 de janeiro de 1997.

2 Eng. Agr., M.Sc., Embrapa-Centro Nacional de Pesquisa de
Florestas (CNPF), Caixa Postal 319, CEP 83411-000
Colombo, PRo

3 Eng. Agr., Dr., Embrapa-CNPF.

centes a espécies vegetais perenes ou semi-pere-
nes, como espécies frutiferas, e animais. Nestas espé-
cies, a selegdo de um individuo é preponderante a
selecdo de grupos de individuos (exemplo: familia).

Neste trabalho sdo apresentados aspectos do re-
ferido software, visando fornecer alguns aspectos
de sua base estatistica e informagBes sobre suas
potencialidades.

METODOS

O software Selegen foi desenvolvido para ambiente
IBP/PC-DOS. E fundamentado em algoritmos  que
maximizam a eficiéncia do processo seletivo, para diferen-
tes situacOes experimentais. Os métodos de selegdo que
possui sdo recomendaveis para o melhoramento de espé-
cies perenes, e consideram 0s aspectos como:

« selecdo, apartir da avaliagdo de um pequeno nimero de
individuos por familia;

¢ equivaléncia entre unidades de selecdo e unidades de
recombinagéo;

e selecdo com base em multiplas caracteristicas;

« avaliagbes em vadrias idades;

¢ quantificacdo do tamanho efetivo populacional;
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¢ relevancia da restrigdo do incremento da endogamia nos
métodos de selegdo;

¢ relevancia do estabelecimento de distintas populacdes

de producdo  de propagulos melhorados e de
melhoramento;
« diferentes herdabilidades efetivas, associadas aos

diferentes individuos;
¢ diferentes quantidades e precisdo

associadas aos candidatos a selegdo;
¢ primeiros momentos dos dados ndo estimados com

precisdo pelo método dos quadrados minimos ordinéarios;
« heterogeneidade associada aos segundos momentos dos
dados.

O Selegen viabiliza a aplicagdo, em larga escala, de mé-
todos de genética quantitativa, relacionados a seguir, com
as respectivas citagdes de artigos que serviram de base:
selecdo individual e selecdo entre e dentro de progénies
(Kageyama & Vencovsky, 1983); selecdo entre e dentro de
progénies com equivaléncia entre unidade de selecdo e uni-
dade de recombinagdo (Resende, 1991); indice de selecdo
multi variado (Resende et a\., 1990); estimacdo de valores
genéticos e indice de selecdo univariado utilizando infor-
magdes de parentes (Bueno Filho, 1992; Resende & Higa,
1994a); indice de selecdo univariado e multi-efeitos
(Resende & Higa, 1994b ); indice de sele¢do incluindo ava-
liagdes repetidas no tempo e indice de selecdo multi variado,
combinando informagBes de parentes (Resende et ai., 1994);
predicdo de valores genéticos com dados desbalanceados
(Resende et a\.,, 1993); selecdo em populagbes com siste-
ma reprodutivo misto (Resende et a\.,, 1995); selecdo em
espécies florestais autégamas (Resende & Medrado, 1994);
acuracia na selecdo (Resende, 1995); quantificacdo do ta-
manho efetivo populacional e restricgdo a endogamia
(Resende & Bertolucci, 1995).

No tocante a outros aspectos relacionados & predicéo
de valores genéticos e a selegdo, serviram de base Henderson
(1963,1977,1984), Van Vlecketal. (1987), White&Hodge
(1989) e Minvielle (1990); e em relagdo ao tema tamanho
efetivo populacional, serviram de base Crow & Kimura
(1970) e Vencovsky (1978).

O sistema estd fundamentado em algoritmos que
maximizam a eficiéncia da selecdo em funcéo de diferentes
situacOes experimentais. Possui 42 métodos de selecdo, 14
univariados e 28 multivariados, o0 que torna possivel, de
acordo com os objetivos da selegdo, um maximo aproveita-
mento das diversas varidveis avaliadas nos individuos. A
selecdo é baseada no valor genético (breeding value) de
cada individuo. Esse valor pode ser aplicado em espécies
alégamas (mondicas e didicas) ou autbgamas, e com siste-
ma reprodutivo misto, desde que se conheca a taxa de
autofecundagéo.

das informacdes

Médulos  bésicos

Séo trés os mddulos baésicos:
I. best prediction;
2. best linear prediction;
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3. best linear unbiased prediction.

O termo "best prediction”, conforme Henderson (1977),
implica na utilizacho de um mesmo grupo de pesos
(ponderadores  das informagdes fenotipicas), general i-
zadamente para todos os candidatos a selecdo. Ja os ter-
mos "best linear prediction" e "best linear unbiased
prediction” implicam na utilizacdo de diferentes pesos na
predicdo de valores genéticos associados a diferentes indi-
viduos, referindo-se, respectivamente, a situagcbes em que
o primeiro e segundo momentos dos dados sdo, ou n&o,
estimados com precisdo pelo método dos quadrados mini-
mos ordinarios.

Andlises fornecidas

As andlises fornecidas pelo Selegen sdo:
I. Andlise de variancias e médias:
« quadros de analise de variancia e teste F;
« coeficientes de variagdo e médias de blocos e progénies.
2. Parametros genéticos e fenotipicos - analise uni variada:
« componentes da variagdo fenotipica;
« coeficientes de herdabilidade;
« coeficientes de correlagdo intraclasse;
« acurécias por diferentes métodos de selecéo univariada;
 desvio-padrdo  do coeficiente de herdabilidade  de
individuo.
3. Selegdo univariada e respostas correlacionadas:
3.1. selecdo para pomar de sementes por mudas:
« individual no bloco;
« combinada no bloco;
indice multi-efeitos no bloco.
3.2. selecdo para pomar de sementes clonal ou populagdo
de melhoramento:
individual no experimento;
combinada no experimento;
indice multi-efeitos no experimento.
3.3. selecdo de parentais
3.4. selecdo de progénies
3.5. selecdo de irméos
3.6. selecdo dentro de progénies
3.7. selecdo para plantio monoprogénies
(sem desbaste)
3.8. selecdo entre e dentro de progénies no experimento
3.9. selecdo entre e dentro de progénies no bloco. Fornece
para cada procedimento de selecdo univariada:
valor genético de cada individuo do experimento, na
variavel objetivo da selecéo;
valor genético de cada individuo, nas demais varidveis
analisadas;
ganho genético na varidvel objetivo da selecéo;
ganho genético correlacionado nas demais variaveis
analisadas;
tamanho efetivo populacional;
nova média do material genético ap6s a selegdo, em
todas as variaveis;
e ordem do "ranking"
selecionadas

e oligoprogénies

por selecdo direta, em varidveis
indiretamente.
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4. Anélise de covariancia e correlacéo:
e matrizes de produtos médios;
« matrizes de covariancia genética;
* matrizes de covariancia fenotipica;
* matrizes de correlagdo genética;
« matrizes de correlagdo fenotipica;
« desvios-padroes das correlagdes genéticas.
5. Pardmetros genéticos e fenotipicos - analise multivariada:
5. 1. objetivo da selecdo: um carater:
« coeficientes de predicdo genética associados aos varios
efeitos;
« acurécias por diferentes métodos de selegdo.
5.2. objetivo da selecdo: agregado genotipico:
« acurécias por diferentes métodos de selegéo.
6. Selecdo multivariada e respostas correlacionadas:
6. 1. objetivo da selegdo: (um carater)
6.1.1. selecdo em pomar de sementes por mudas:
« individual no bloco;
» combinada no bloco;
* indice multi-efeitos no bloco.
6.1.2. selecdo em pomar de sementes clonal ou populagdo
de melhoramento:
« individual no experimento;
« combinada no experimento;
« indice multi-efeitos no experimento.
6.1.3. selecdo de parentais
6.1.4. selecdo de progénies
6.1.5. selecdo de irméos
6.1.6. selecdo dentro de progénies
6.1.7. selecdo para plantio monoprogénies e oligoprogénies
(sem desbaste)

6.1.8. selecdo entre e dentro de progénies no experimento
6.1.9. selecéo entre e dentro de progénies no bloco. Fomece
para cada procedimento de selecdo multi variada,
objetivando ganho em um sé carater:
« valor genético de cada individuo do experimento, na
varidvel objetivo da selegéo;
« valor genético de cada individuo, nas demais variaveis
analisadas;
« ganho genético na variavel objetivo da selegio;
« ganho genético correlacionado nas demais variaveis
analisadas;
« tamanho efetivo populacional;
e nova média do material genético ap6s a selecdo, em
todas as variaveis;
« ordem do “ranking" por selecdo direta, nas variaveis
selecionadas indiretamente.
6.2. Objetivo da selegdo: (agregado genotipico).
6.2. |. selecdo em pomar de sementes por mudas:

individual no bloco;
combinada no bloco;
« indice multi-efeitos no bloco.
6.2.2. selecdo em pomar de sementes clonal, ou populagéo
de melhoramento:
« individual no experimento;
« combinada no experimento;
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« indice multi-efeitos no experimento.
6.2.3. selecdo de parentais
6.2.4. selecdo de progénies
6.2.5. selecdo de irméos
6.2.6. selecdo dentro de progénies
6.2.7. selecdo em plantio monoprogénies e oligoprogénies
(sem desbaste).
6.2.8. selecdo entre e dentro de progénies no experimento
6.2.9. selecdo entre e dentro de progénies no bloco. Fomece
para cada procedimento de selecdo multi variada,
objetivando ganho no agregado genotipico:
« valor genético de cada individuo do experimento, no
agregado genotipico;
e valor genético de cada
individualmente;
« ganho genético no agregado genotipico;
« ganho genético correlacionado em cada variavel;
« tamanho efetivo populacional;
e nova média do material genético apds a selecdo, em
todas as varidveis e no indice de selegio;
« ordem do "ranking", por selecdo direta das varidveis
selecionadas indiretamente.
7. Otimizagdo da selecdo em funcdo do tamanho efetivo e
da endogamia:
7. 1. melhor pomar biclonal
7.2. pomar de sementes clonal
7.3. populagédo de melhoramento

individuo, nas variaveis

7.4. pomar de sementes clonal - restricio de N méax
ind/fam

7.5. populagdo de melhoramento - restricdo de N max
ind/fam

7.6. pomar de sementes por mudas (restricio  de

I incL'famlbloco)
7.7. pomar de sementes testado
7.8. selecdo em plantios monoprogénies
(com desbaste)
8. Selegdo em testes clonais:
8. 1. andlise de variancia e médias
8.2. parametros genéticos e fenotipicos
8.3. selegdo clonal univariada
8.4. selegdo clonal multi variada
8.4. |. objetivo da selecdo: um carater
8.4.2. objetivo da selecdo: agregado genotipico
9. Ordenamento de valores genéticos:
« selecdo envolvendo vérios experimentos em um mesmo
local,
« selecdo envolvendo diferentes procedéncias.
10. Inspegdo de matrizes algébricas:
« autovalores;
* autovetores.
I'l. Selecéo de cruzamentos/predicdo  da descendéncia.
12. Delineamentos de cruzamento/planejamento da
populacédo experimental.
13. Intervalo  de confianca/desvio
genéticos.

e oligoprogeénies

padrdo de ganhos
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14. Selecdo empregando pardmetros genéticos conhecidos.  da restricgo ao incremento da endogamia nos métodos de

15. Selegdo de individuos para plantios/testes clonais. selecdo; relevancia do estabelecimento de distintas popu-
Estas analises permitem considerar as peculiaridades lagbes de producdo de propagulos melhorados e de melho-

associadas a avaliacdo e selecdo de individuos superiores, ramento, dentre outras.

tais como: pequeno ndmero de individuos por familia nos

experimentos; equivaléncia entre unidade de sele¢do e uni- RESULTADOS

dade de recombinacdo, importancia da sele¢do com base
em multiplas caracteristicas; avaliagbes em varias idades
ou estadios de desenvolvimento; importancia  da Nas Tabelas 1,2, e 3 sdo apresentados  exemplos
quantificacdo do tamanho efetivo populacional; relevancia  de algumas saidas do Selegen, referentes & analise

TABELAI Resultados referentes a parametros genéticos e fenotipicos - analise univariada. Variavel: dia-
metro a altura do peito.

Parametros genéticos e fenotipicos Estimativa
Variancia

Dentro de parcelas 5,8672
Ambiental entre parcelas 0,5187
Entre progénies 0,2722
Entre blocos 0,3212
Genética aditiva 1,0888
Fenotipica entre médias de progénies 0,5530
Fenotipica 6,9793
Herdabilidade dos efeitos

De individuo na parcela 0,1392
De progénies 0,5411
De parcela 0,0963
De blocos 0,0132
De individuo no bloco 0,1635
De individuo no experimento 0,1560
De individuo dentro de progénies 0,1239
Coeficientes de correlagdo intraclasse (sem ajuste para efeito de bloco)

Entre indiv. de uma mesma familia em diferentes blocos 0,0390
Entre indiv. de uma mesma familia no mesmo bloco 0,1593
Entre indiv. de diferentes familias no mesmo bloco 0,0460
Coeficientes de correlagdo intraclasse (com ajuste para efeito de bloco)

Entre indiv de uma mesma familia em diferentes blocos 0,0409
Entre indiv. de uma mesma familia no mesmo bloco 0,1188
Acuracias associadas as unidades de sele¢do univariadas (pomar de sementes por mudas)

Individual no bloco 0,4044
Combinada no bloco 0,4773
indice multi-efeitos no bloco 0,4893
Acurdcias associadas as unidades de sele¢do univariadas (pomar de sementes clonal, populagdo de melhoramento)

Individual no experimento 0,3950
Combinada no experimento 0,4773
indice multi-efeitos no experimento 0,4894
Acuracias associadas as unidades de selecdo

Efeito de individuo na parcela 0,2892
Efeito de progénies 0,3798
Selecdo de parentais (pomar de sementes testado)

Herdabilidade 0,9845
Acurécia 0,6909
Selecdo de irmdos (recombinacdo via sementes remanescentes)

Herdabil idade 0,4922
Acurécia 0,3454
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TABELA 2.

Ordem
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SISTEMA "SELEGEN"

Resultados

expertmento”.

Bloco
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da selecdo univariada

Progénie  Arvore

11
42

104

104
91

104
104
91
42
104
42
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42
42
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42
36
104

42

36
91
91
93
42
91

11
42

104

104
91
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- SELECAO GENETICA COMPUTADORIZADA

Valor
genético

1,8020
1,4472

1,3598
1,3530
1,2756
1,2575
1,2500
1,2350
1,2280
1,2158
1,2036
1,1899
1,1613
1,1243
1,1168
1,0898
1,0823
1,0817
1,0707
1,0543
1,0423
1,0277
1,0264
1,0170
1,0006
0,9797
0,9794
0,9400
0,9349
0,9166

0,9941
1,9752

0,7774
1,0246
1,2894
1,0954
1,4733
1,4297

e respostas

correlacionadas - método indice
Ganho Ganho Nova
acumulado acumulado média
(%)

Variavel: didmetro a altura do peito
1,8020 14,1319 14,5535
1,6246 12,7405 14,3761
1,5364 12,0484 14,2879
1,4905 11,6890 14,2420
1,4475 11,3518 14,1990
1,4159 11,1034 14,1674
1,3922 10,9176 14,1437
1,3725 10,7635 14,1240
1,3564 10,6376 14,1080
1,3424 10,5273 14,0939
1,3298 10,4284 14,0813
1,3181 10,3370 14,0696
1,3061 10,2424 14,0576
1,2931 10,1406 14,0446
1,2813 10,0484 14,0328
1,2693 9,9545 14,0209
1,2583 9,8683 14,0099
1,2485 9,7913 14,0000
1,2392 9,7179 13,9907
1,2299 9,6454 13,9814
1,2210 9,5753 13.9725
1,2122 9,5064 13,9637
1,2041 9,4430 13,9556
1,1963 9,3819 13,9478
1,1885 9,3205 13,9400
1,1805 9,2575 13,9320
1,1730 9,1991 13,9245
1,1647 9,1338 13,9162
1,1568 9,0717 13,9083
1,1488 9,0089 13,9003
Resposta correlacionada na variavel:
0,9941 5,1338 20,3583
1,4846 7,6670 20,8488
1,2489 6,4496 20,6131
1,1928 6,1600 20,5570
1,2121 6.2597 20,5763
1,1927 6,1592 20,5569
1,2328 6,3662 20,5969
1,2574 6,4934 20,6216

935

multi-efeitos  no

Tamanho
efetivo
populacional

1,0000
2,0000

3,0000
4,0000
4,4944
5,4962
6,4972
6,6207
6,5454
7,2115
7,8870
7,7419
8,1873
9,0812
9,2966
9,3455
10,2060
10,1081
10,9509
10,9070
11,7348
11,5728
12,3822
13,0344
13,5268
13,8628
14,5166
14,2628
14,4841
15,1249
altura
1,0000
2,0000
3,0000
4,0000
4,4944
5,4962
6,4972
6,6207

Continua ...
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TABELA 2. Continuagao.

Ordem  Bloco Progénie  Arvore
20 6 104 2
81 4 91 1

6 4 42 4
95 4 104 5
2 2 42 1
56 4 45 2
26 2 42 3
15 3 42 4
63 2 93 5
23 5 42 5
208 4 36 4
18 2 104 6
142 3 4 I
12 2 42 2
51 1 1 5
383 3 36 5
73 1 91 5
72 1 91 4
49 | 93 3
13 2 42 4
100 3 91 5
29 5 8 6

M.D.V. DE RESENDE e E.B. DE OLIVEIRA

Valor
genético

1,1642
0,8737
1,4967
0,8196
1,8249
0,9702
1,1072
1,2876
0,9279
1,1218
0,5360
1,1698
0,6710
1,3464
0,9970
0,2516
0,8931
0,8931
1,0104
1,3464
0,8010
1,1009

Ganho
acumulado

1,2470
1,2097
1,2358
1,2011
1,2491
1,2292
1,2210
1,2252
1,2077
1,2029
1,1678
1,1679
1,1443
1,1535
1,1467
1,1094
1,1007
1,0927
1,0897
1,0988
1,0886
1,0890

Ganho
acumulado
(%)
6,4399
6,2471
6,3818
6,2027
6,4505
6,3476
6,3056
6,3271
6,2368
6,2122
6,0309
6,0314
5,9092
5,9567
5,9215
5,7289
5,6843
5,6435
5,6273
5,6746
5,6216
5,6237

Nova Tamanho
média efetivo
populacional
20,6112 6,5454
20,5739 7,2115
20,6000 7,8870
20,5653 7,7419
20,6133 8,1873
20,5933 9,0811
20,5852 9,2966
20,5894 9,3455
20,5719 10,2059
20,5671 10,1081
20,5320 10,9509
20,5321 10,9070
20,5084 11,7348
20,5176 11,5728
20,5108 12,3822
20,4735 13,0344
20,4649 13,5268
20,4569 13,8628
20,4539 14,5166
20,4630 14,2628
20,4528 14,4841
20,4532 15,1249

1 Selecaale pomarde sementesclonalou populacaale melhoramentcselecaoindicemulti-efeitoro experimentoptimerototal de registros:1 188;
percentuakelecionado2,53%; numerode individuoselecionadosso.

TABELA 3.

Ordem

0 N o o w N -

Bloco

N BN DN o

Resultados

11
42
104

91

45
93

Progénie

da otimizacéo

Arvore

g N Ol = N W oo

Valor Ganho

genético acumulado acumulado

1,8020 1,8020
1,4472 1,6246
1,3598 1,5364
1,3530 1,4905
1,2575 1,4439
1,2500 1,4116
1,1243 1,3705
1,0823 1,3345
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da selecdo em funcdo do tamanho

Ganho

(%)

Nova Tamanho

média

efetivo

efetivo e da endogamia'.

Ganho

Ganho

acumulado  acumulado
populacional  corrigido

1: Individuos de diferentes progénies

14,1318
12,740

12,048

11,6890
11,3234
11,0699
10,7481
10,4655

14,5535
14,3761
14,2879
14,2420
14,1954
14,1631
14,1221
14,0860

1,0000
2,0000
3,0000
4,0000
5,0000
6,0000
7,0000
8,0000

0,9010
1,2185
1,2803
1,3042
1,2995
1,2940
1,2726
1,2511

corrigido
(%)

7,0660
9,5554
10,040
10,2278
10,1911
10,1474
9,9804
9,8115

Continua ...
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TABELA 3. Continuago.

Ordem Bloco  Progénie Arvore Valor Ganho Ganho Nova Tamanho Ganho Ganho
genético  acumulado acumulado média efetivo acumulado acumulado
(%) populacional corrigido corrigido
(%)

9 4 36 4 1,0707 1,3052 10,2356 14,0567 9,0000 1,2327 9,6670
10 3 4 1 1,0423 1,2789 10,0295 14,0304 10,0000 1,2150 9,5280
11 1 1 5 1,0264 1,2560 9,8494 14,0075 11,0000 1,1989 9,4018
12 2 40 6 0,8053 1,2184 9,5549 13,9699 12,0000 1,1676 9,1569
13 5 41 1 0,7241 1,1804 9,2568 13,9319 13,0000 1,1350 8,9008

4 3 38 2 0,7241 1,1478 9,0012 13,8993 14,0000 1,1068 8,6797
15 2 43 2 0,7031 11181 8,7687 13,8697 15,0000 1,0809 8,4764

2: Ordenamento  sem restricéo

1 5 116 6 1,8020 1,8020 14,1319 14,5535 1,0000 0,9010 7,0658
2 4 42 6 1,4472 1,6246 12,7405 14,3761 2,0000 1,2185 9,5557
3 5 104 3 1,3598 1,5364 12,0484 14,2879 3,0000 1,2803 10,0404
4 2 2 2 1,3530 1,4905 11,6890 14,2420 4,0000 1,3042 10,2278
5 2 104 5 1,2756 1,4475 11,3518 14,1990 4,4944 1,2865 10,0890
6 2 91 1 1,2575 1,4159 11,1034 14,1674 5,4962 1,2870 10,0929
7 4 8 5 1,2500 1,3922 10,9176 14,1437 6,4972 1,2850 10,0772
8 3 104 3 1,2350 1,3725 10,7635 14,1240 6,6207 1,2689 9,9510
9 6 104 2 1,2280 1,3564 10,6376 14,1080 6,5454 1,2528 9,8247

10 4 91 1 1,2158 1,3424 10,5273 14,0939 7,2115 1,2493 9,7973
11 4 42 4 1,2036 1,3298 10,4284 14,0813 7,8870 1,2455 9,7675
12 4 104 5 1,1899 1,3181 10,3370 14,0696 7,7419 1,2330 9,6695
13 2 42 1 1,1613 1,3061 10,2424 14,0576 8,1873 1,2263 9,6169
14 4 45 2 1,1243 1,2931 10,1406 14,0446 9,0811 1,2219 9,5824
15 2 42 3 1,1168 1,2813 10,0484 14,0328 9,2966 1,2124 9,5079
16 3 42 4 1,0898 1,2693 9,9545 9,9545 9,3455 1,2014 9,4216
17 2 93 5 1,0823 1,2583 9,8683 9,8683 10,2059 1,1967 9,3848
18 5 42 5 1,0817 1,0817 9,7913 9,7913 10,1081 1,1868 9,3071
19 4 36 4 1,0707 1,2392 9,7179 9,7179 10,9509 1,1826 9,2742
20 2 104 6 1,0543 1,2299 9,6454 9,6454 10,9070 1,1735 9,2028
21 3 4 1 1,0423 1,2210 9,5753 9,5753 11,7348 1,1690 9,1675
22 2 42 2 1,0277 1,2122 9,5064 9,5064 11,5728 1,1598 9,0954
23 1 1 5 1,0264 1,2041 9,4430 9,4430 12,3822 1,1555 9,0617
24 3 36 5 1,0170 1,1963 9,3819 9,3819 13,0344 1,1504 9,0217
25 1 91 5 1,0006 1, 1885 9,3205 9,3205 13,5268 1,1446 8,9762
26 1 91 4 0,9797 1,1805 9,2575 9,2575 13,8628 1,1379 8,9237
27 1 93 3 0,9794 1,1730 9,1991 9,1991 14,5166 1,1326 8,8821
28 2 42 4 0,9400 1,1697 9,1338 9,1338 14,2628 1,1239 8,8139
29 3 91 5 0,9349 1,1568 9,0717 9,0717 14,4841 1,1168 8,7582
30 5 8 6 0,9166 1,1488 9,0089 9,0089 15,1249 1,1108 8,7111
Selecdo Gtima

1 5 11 6 1,8020 1,8020 14,1319 14,5535 1,0000 0,9010 7,0659
2 4 42 6 1,4472 1,6246 12,7405 14,3761 2,0000 1,2185 9,5554
3 5 104 3 1,3598 1,5364 12,0484 14,2879 3,0000 1,2803 10,0403
4 2 2 2 1,3530 1,4905 11,6890 14,2420 4,0000 1,3042 10,2279

1 Variavel: didmetro a altura do peito; otimizag&o da sele¢o, em fungio do tamanho efetivo e daendogamia; pomar de sementes clonal; sele¢ao univariada
e respostas correlacionadas; selegdo para pomar de sementes clonal: selegéo indice multi-efeitos no experimento.
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de um experimento de Eucalyptus grandis, aos trés
anos de idade, 35 progénies, instalado no delinea-
mento de blocos ao acaso, com seis repeticdes, e
seis arvores por parcela.

CONCLUSOES

1. As potencialidades do Selegen sdo bastante
amplas, pois ele permite trabalhar com varios siste-
mas reprodutivos e dezenas de métodos de selegdo.

2. O Selegen permite o delineamento de progra-
mas de melhoramento para a obtengdo de maximos
progressos genéticos imediatos, porém compativeis
com amanutencdo de variabilidade genética sufici-
ente para 0 melhoramento a longo prazo.

3. O Selegen subsidia atomada de decisfes quan-
to a selecéo.

4. O Selegen possibilita o planejamento dos cru-
zamentos e da populacdo experimental do ciclo se-
guinte de selecgdo.

5. As informagBes geradas levam em considera-
¢do o sistema de propagacao (sexuada  ou
assexuada) a ser empregado na geracdo comercial.
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