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RESUMO

XIMENES, Ligorio de Jesus; M. Sc.; UNIVERSIDADE DO ESTADO DE MATO
GROSSO; outubro, 2025. Fingerprint molecular para a identificacdo de
cultivares de teca para protecdo legal; Orientadora: Prof2 Dr2 Leonarda Grillo
Neves; Coorientadores: Prof2 Dr2 Maria do Socorro Bezerra de Araujo, Prof. Dr.
Antonio Marcos Chimello e Prof. Dr. Antonio André da Silva Alencar.

A teca (Tectona grandis L.f.) € uma espécie florestal altamente valorizada, com
introducdo e expansao comercial efetiva no Brasil datada de 1971, pela empresa
Céceres Florestal S.A., na regido de Céaceres, no estado de Mato Grosso. Apesar do
crescimento do setor, em 2024 apenas trés cultivares estavam registradas pelo
Ministério da Agricultura e Pecuéria (Mapa). A caracterizacdo genética vegetal pode
garantir a autenticidade, a rastreabilidade e a protecdo legal das cultivares. O
fingerprint molecular por microssatélites tem se mostrado eficaz na discriminagéo de
gendtipos e na avaliacdo da diversidade genética, aumentando a seguranca e a
inovacdo no setor agroflorestal. Este estudo teve como objetivo aplicar a
metodologia de DNA fingerprint utilizando microssatélites, com vistas a identificacao
e a caracterizacdo genética de cultivares de teca, visando fortalecer a protecédo de
materiais ja registrados. A pesquisa foi dividida em duas etapas: fenotipagem de
campo e genotipagem laboratorial. Nas Fazendas Teak Resources Company - TRC
em Pau D’Arco (PA), foram avaliadas 19 cultivares obtidas pela Universidade do
Estado de Mato Grosso e pela TRC (Unemat-TRC) e clones testemunhas, em dois
experimentos com delineamentos em blocos ao acaso. No Experimento 1, adotou-se
DBC, com 10 repeticbes, 12 cultivares e uma testemunha, em parcelas de uma
arvore e espacamento de 5 x 5 m. No Experimento 2, em DBC, foram avaliadas sete
cultivares e duas testemunhas, com trés repeticdes, parcelas com cinco arvores e
espacamento de 4 x 3 m. Em ambos os experimentos foram mensurados diametro a
altura do peito, altura total e volume de madeira. Os dados foram analisados pelo
SELEGEN-REML/BLUP, utilizando os modelos 96 e 94 para estimativa dos
componentes de variancia, valores genéticos e modelo 104 para agrupamentos por
Mahalanobis e Tocher. Para a genotipagem, plantas de dezenove -cultivares
Unemat-TRC e trés cultivares comerciais (TG1, TG3 e BR2), cultivadas em viveiro,
tiveram o DNA extraido pelo método de brometo de cetiltrimetilaménio (CTAB) e
amplificado por reacbes em cadeia da polimerase (PCR), com quinze marcadores
microssatélites recomendados para descritores moleculares de teca pelo Mapa. Os
produtos das PCR foram separados em gel de agarose a 2% e analisados no
GelAnalyzer. Os dados foram codificados para multicategéricos (marcas
multialélicas) e com transformacé&o do indice Complemento (1-c) e indice ponderado
gerou-se a matriz de dissimilaridade, seguida por agrupamento pelo método UPGMA
no GENES. A andlise fenotipica dos gendétipos de teca revelou variabilidade genética
entre as cultivares avaliadas. No Experimento 1, a analise via REML/BLUP indicou
variabilidade genética para DAP, ALT e VOL, com médias de 19,08 cm, 11,02 m e
58,65 m3 ha™, herdabilidades médias elevadas (h®mc = 0,77) e acuracia seletiva
superior a 0,87. As cultivares UNMTRC4, UNMTRC2 e UNMTRCG6 apresentaram 0s
maiores ganhos genéticos simultaneos em DAP, ALT e VOL. No Experimento 2,
observou-se incremento médio em altura e volume (15,81 m e 163,80 m3 ha™), com
herdabilidades na média de clones acima de 0,69 e razdo CVg/CVe superior a 2,5
para volume, destacando UNMTRC14 e UNMTRC16 como cultivares de maior
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desempenho. As distancias de Mahalanobis e o agrupamento de Tocher
evidenciaram divergéncia consistente entre grupos, com UNEMATO0191, e
UNMTRC19 e UNMTRC14 figurando como materiais altamente promissores e
geneticamente contrastantes. Na etapa molecular, 19 cultivares Unemat-TRC e trés
cultivares comerciais (TG1, TG3 e BR2) foram genotipadas com microssatélites
recomendados pelo Mapa. Na andlise molecular, o UPGMA formou cinco grupos
distintos, revelando ampla diversidade entre as cultivares. O clone TG1TRC
agrupou-se isoladamente, demonstrando divergéncia substancial da cultivar
comercial TG1, e evidenciando identidade genética propria com implicacdes diretas
para registro e protecdo. A metodologia de fingerprint genético demonstrou alta
eficiéncia na discriminagcdo precisa entre cultivares de teca, permitindo identificacdo
inequivoca, caracteriza¢do genética robusta e suporte técnico-cientifico ao processo
de protecdo de cultivares. Os microssatélites empregados atenderam plenamente
aos objetivos propostos, evidenciando sua aplicabilidade na certificacdo e
comercializacao legal de materiais clonais.

Palavras-chave: Tectona grandis, marcadores microssatélites, diversidade
genética, discriminacdo de cultivares, comercializacao legal.
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ABSTRACT

XIMENES, Ligorio de Jesus; M.Sc.; Universidade do Estado de Mato Grosso;
October 2025. Molecular fingerprinting for the identification of teak cultivars for
legal protection; Advisor: Prof. Dr. Leonarda Grillo Neves; Co-advisors: Prof. Dr.
Maria do Socorro Bezerra de Araujo, Prof. Dr. Antonio Marcos Chimello, and Prof.
Dr. Antonio André da Silva Alencar.

Teak (Tectona grandis L.f.) is a highly valued forest species whose commercial
introduction and expansion in Brazil began in 1971 by Caceres Florestal S.A. in the
municipality of Caceres, Mato Grosso. Despite sector growth, by 2024 only three
cultivars were officially registered with the Brazilian Ministry of Agriculture and
Livestock (MAPA). Accurate genetic characterization is essential to ensure cultivar
authenticity, traceability, and legal protection. Simple Sequence Repeat (SSR)-based
molecular fingerprinting has proven effective for genotype discrimination and genetic
diversity assessment, enhancing reliability and innovation in the agroforestry sector.
This study aimed to apply an SSR-based DNA fingerprinting methodology to identify
and genetically characterize teak cultivars, strengthening the legal protection of
registered materials. The research comprised two stages: field phenotyping and
laboratory genotyping. Nineteen Unemat-TRC cultivars and check clones were
evaluated in two randomized block experiments at the Teak Resources Company
(TRC) in Pau D’Arco (PA). Experiment 1 included 12 cultivars and one check in
single-tree plots (5 x 5 m) with 10 replicates. Experiment 2 evaluated seven cultivars
and two checks in plots of five trees (4 x 3 m) with three replicates. Diameter at
breast height (DBH), total height, and wood volume were measured. Data were
analyzed using SELEGEN-REML/BLUP, employing models 96 and 94 for variance
components and genetic values, and model 104 for clustering based on Mahalanobis
distance and Tocher optimization. For genotyping, leaf samples from 19 Unemat-
TRC cultivars and three commercial cultivars (TG1, TG3, and BR2) were extracted
using the CTAB method and amplified by PCR with 15 microsatellite markers
recommended by MAPA as official molecular descriptors for teak. PCR products
were separated on 2% agarose gels and analyzed using GelAnalyzer. Multiallelic
bands were coded as multicategorical variables and converted using Complement
(1—c) and weighted indices to generate a dissimilarity matrix, followed by UPGMA
clustering in GENES. Phenotypic analyses revealed substantial genetic variability
among cultivars. In Experiment 1, REML/BLUP analysis indicated variability for DBH,
height, and volume, with mean values of 19.08 cm, 11.02 m, and 58.65 m3 ha™,
respectively, along with high mean heritabilities (h?mc = 0.77) and selective accuracy
above 0.87. Cultivars UNMTRC4, UNMTRC2, and UNMTRCG6 exhibited the greatest
simultaneous genetic gains. In Experiment 2, increases in height and volume (15.81
m and 163.80 m3 ha™t) were observed, with heritabilities above 0.69 and CVg/CVe
ratios > 2.5 for volume, highlighting UNMTRC14 and UNMTRC16 as superior
cultivars. Mahalanobis distances and Tocher clustering confirmed strong genetic
divergence, with UNEMATO0191, UNMTRC19, and UNMTRC14 standing out as
highly contrasting and promising genotypes. Molecular analysis via UPGMA revealed
five distinct genetic groups, confirming broad diversity among cultivars. The clone
TG1TRC formed an isolated group, showing marked divergence from the commercial
cultivar TG1 and demonstrating a unique genetic identity with direct implications for
cultivar registration and legal protection. The DNA fingerprinting methodology proved
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highly effective for precise discrimination among teak cultivars, enabling
unambiguous identification, robust genetic characterization, and strong technical—
scientific support for cultivar protection. The SSR markers successfully met the
study’s objectives, demonstrating their applicability in the certification and legal
commercialization of clonal materials.

Keywords: Tectona grandis; SSR markers; genetic diversity; cultivar discrimination;
legal protection.
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1. INTRODUCAO

A teca (Tectona grandis L.f.) é uma espécie florestal de origem asiética,
valorizada mundialmente pela qualidade excepcional de sua madeira, que apresenta
elevada durabilidade natural, resisténcia a pragas e beleza estética singular (Pandey
et al., 2000). Desde a sua introducdo no Brasil, no inicio do século XX, a teca tem
sido objeto de crescente interesse por parte de produtores florestais e
pesquisadores, consolidando-se como uma alternativa promissora para a producao
de madeira nobre em regides tropicais (Larson; Hobley, 2022). Esse contexto
favoravel impulsiona a expansdo de plantios comerciais e o desenvolvimento de
programas de melhoramento genético, buscando clones com desempenho superior
em produtividade, adaptacdo ambiental e qualidade da madeira.

Os programas de melhoramento genético da teca tém avancado
significativamente nas ultimas décadas, resultando na selecdo de clones superiores
para plantios comerciais. No entanto, a crescente adocdo de materiais clonais e a
demanda por certificacdo de origem e qualidade exigem ferramentas confiaveis para
a identificacdo inequivoca dos gendétipos utilizados. A identificacdo correta de clones
nao apenas assegura a rastreabilidade e a autenticidade dos materiais, mas também
é fundamental para atender as exigéncias legais e para a protecdo de cultivares,
conforme estabelecido pela Lei de Protecao de Cultivares (Lei n°® 9.456/1997; Ruella,
2015).

As técnicas tradicionais de caracterizacdo, com base em descritores
morfologicos e agrondmicos, apresentam limitagcdes significativas, especialmente em
espécies florestais como a teca, cujas caracteristicas podem ser influenciadas por
fatores ambientais e pela idade das arvores (Giustina et al., 2017). Nesse sentido, 0s
marcadores moleculares tém se destacado como ferramentas poderosas para a
identificacdo de genotipos, independentemente de condicdes ambientais e do
estagio de desenvolvimento das plantas. A técnica de fingerprint molecular, que
utiliza marcadores polimorficos para gerar perfis genéticos especificos, tem sido
amplamente empregada em diversas espécies vegetais, incluindo a teca, para
distinguir clones e populagdes com alta preciséo (Chaudhari et al., 2018).

Dentre os marcadores moleculares disponiveis, os microssatélites ou SSR
(Simple Sequence Repeats) tém sido amplamente utilizados devido a sua alta
reprodutibilidade, co-dominéancia e elevado poder de discriminacdo (Thwe-Thwe-

1



Win, 2015). Além disso, marcadores ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) também
tém mostrado resultados promissores na caracterizacdo de gendtipos de teca, sendo
aplicados em estudos de diversidade genética e na identificacdo de clones (Bahadur
et al., 2023). Esses marcadores permitem a obtencdo de perfis moleculares Gnicos
para cada clone, viabilizando a certificacdo de identidade e a protecao legal dos
materiais genéticos.

A caracterizagdo molecular dos clones de teca por meio de fingerprinting
contribui diretamente para o fortalecimento dos programas de melhoramento e para
a consolidacdo de sistemas de producao florestal mais eficientes e sustentaveis.
Além disso, os dados obtidos podem ser utilizados como evidéncias técnicas nos
processos de protecao de cultivares, conferindo seguranca juridica e fomentando a
inovagao tecnoldgica no setor florestal (Jordens et al., 2005). (Oda et al., 2007), a
utilizacdo de marcadores moleculares na teca tem potencial para otimizar a selecéo
de materiais superiores e reduzir o risco de erros de identificacdo, aspectos
essenciais em um mercado cada vez mais exigente quanto a rastreabilidade e a
qualidade dos produtos florestais.

Dessa forma, considerando a importancia estratégica da teca para o setor
florestal e as exigéncias legais e mercadolégicas para a certificacdo e protecdo de
cultivares, o presente trabalho tem como objetivo aplicar a metodologia de DNA
fingerprint para identificar e caracterizar clones elite de teca (Tectona grandis),
visando a protecédo de cultivares ja registradas. Isso inclui a criacdo de um banco de
dados genéticos que assegure a originalidade e a distincdo das cultivares,

promovendo a certificacédo e protecao legal das cultivares desenvolvidas.



2. OBJETIVOS

2.1.Objetivo geral

Aplicar a metodologia de DNA fingerprint para identificar e caracterizar
cultivares de teca (Tectona grandis L.f.), visando a protecdo de cultivares ja
registradas. Isso inclui a criacdo de um banco de dados genéticos que assegure a
originalidade e a distincdo das cultivares, promovendo a certificacao e protecao legal

das cultivares desenvolvidas.

2.2.0bjetivos especificos

e Estimar os parametros genéticos das cultivares de teca quanto as

caracteristicas fenotipicas de producdo;

e Fornecer dados moleculares complementares aos descritores

morfoldgicos para discriminar as cultivares;

e Estabelecer um banco de dados que armazene informacfes genéticas e
fenotipicas da cultivares de teca, acessivel para fins de protecdo no Mapa,;

e Analisar a diversidade genética entre as cultivares de teca, identificando

marcadores microssatelites para a diferenciacdo de cada clone;

e Promover a sustentabilidade e a competitividade da producdo de teca,

assegurando a qualidade e a originalidade das cultivares desenvolvidas.



3. REVISAO DE LITERATURA

3.1. Cultura dateca
3.1.1. Origem e diversidade

A teca (T. grandis) é uma arvore nativa do sul e sudeste da Asia,
especialmente de paises como india, Mianmar (antiga Birmania), Tailandia e Laos
(Kaosa-Ard., 1977). Esses paises abrigam as popula¢ges naturais da espécie e sao
considerados as areas de maior variabilidade genética da teca (Fofana et al., 2009;
Mohammad et al., 2022). O centro de origem da cultura ndo é totalmente conhecido,
porém, existem quatro centros de diversidade genética: dois na Iindia, um na
Tailandia e Laos, e um no Laos Central, sendo os clusters indianos considerados 0s
principais centros de diversidade genética da teca (Fofana et al., 2009).

A madeira de teca € valorizada ha séculos devido a sua durabilidade e a
resisténcia a pragas e a agua, sendo tradicionalmente usada na construcdo naval,
fabricacdo de moveis e construcéo civil (Pandy et al., 2000). Na india e em Mianmar,
0 uso da teca data de milénios. Registros historicos indicam que, desde o século VII,
a madeira era utilizada na construcdo de estruturas religiosas e palacios. Sua
reputacdo como madeira resistente a agua fez com que fosse amplamente
empregada na construcdo de embarcacdes. Durante o periodo colonial, no século
XIX, os britanicos iniciaram, em larga escala, o plantio da teca em suas colbnias
asiaticas, visando garantir o fornecimento dessa madeira para seus navios e obras
de infraestrutura. Esse processo de cultivo se expandiu para outras regides tropicais,
como a Africa e a América Central, onde a teca é plantada comercialmente
(Kwashirai, 2007).

A analise da estrutura populacional de uma colecéo de germoplasma de teca
no Brasil, que inclui clones introduzidos de Honduras, Malasia, Tailandia, Indonésia,
india e Mianmar e de origem desconhecida e genétipos de origem seminal, obtidos
no Brasil, a partir dos clones introduzidos, apresentou quatro clusters principais
(subpopulacdes), com um forte sinal de diversidade genética entre e dentro das
subpopulacdes. Os gendtipos brasileiros se distribuiram entre todos os clusters,
indicando uma origem variavel e uma significativa introgresséao genética (Anjos et al.,

2023). O germoplasma brasileiro estudado representa a maioria das regides naturais
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da teca (Kaosa-Ard, 1977; Verhaegen et al., 2010), com quatro subpopulacbes
correspondendo aos principais centros de variabilidade genética. A maior parte da
variacao genética da teca ocorre dentro da populacédo (Hansen et al., 2017; Queiroz
et al., 2021; Wanders et al., 2021). Os gendtipos do Brasil estdo em todos os grupos
propostos, indicando alta variabilidade em suas origens e relagbes genéticas fortes

com materiais da Tailandia e Indonésia (Anjos et al., 2023).

3.1.2. Descricdo botanica e morfolégica da teca

A teca pertence a familia Lamiaceae (antigamente verificada como
Verbenaceae), género Tectona e possui home especifico Tectona grandis Linn. f.
(Kaosa-Ard, 1977). Possui um conjunto de niumero de cromossomos de 2n = 2x =36
(Yasodha et al., 2018).

A teca € uma planta aldbgama que pode ser propagada de forma sexuada
(sementes) e assexuada (propagacao vegetativa). No Brasil, os plantios comerciais
sdo estabelecidos majoritariamente por clones. A clonagem por estaquia garante a
uniformidade genética e mantém as caracteristicas desejaveis da planta mée (De
Andrade et al., 2024). A propagacédo sexuada da teca envolve a coleta e o plantio de
sementes provenientes de arvores matrizes selecionadas, que possuem
caracteristicas desejaveis, como boa produtividade e resisténcia a pragas. Dessa
forma, ocorre maior variabilidade genética, o que resulta em grandes variagdes nas
caracteristicas das plantas (Ashton et al., 2014), sendo este método vantajoso para
o desenvolvimento de programas de melhoramento genético, mas desvantajoso
para cultivos comerciais.

Esta espécie € uma arvore perene, de grande porte, que pode atingir de 20 a
30 metros de altura, com algumas variedades chegando até 40 metros. O diametro
do tronco pode variar de 60 a 100 cm, podendo ser maior em arvores muito
maduras. As folhas sdo grandes, opostas e de formato ovado a eliptico e podem
medir de 20 a 40 cm de comprimento e 10 a 25 cm de largura e suas margens
podem apresentar bordas inteiras ou ligeiramente onduladas, com a textura da
superficie superior rugosa e aspera, enquanto a inferior € coberta por uma fina
pilosidade.

As flores da teca sédo agrupadas em inflorescéncias terminais, do tipo

panicula. As flores sdo pequenas, em forma de tubo, e apresentam cor que varia do
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branco ao lilds, com tamanhos com cerca de 1 a 1,5 cm de comprimento. Os frutos
sdo do tipo capsula lenhosa, que se divide em quatro partes. Tém formas subcircular
a elipsoidal, com tamanho, geralmente, de 2 a 3 cm de comprimento. As sementes
sdo pequenas e aladas, o que facilita a dispersao pelo vento. O caule possui casca
externa que, geralmente, varia de cinza-esverdeada a marrom-claro, com textura
rugosa e fibrosa, que pode se desprender em placas. A cor da madeira é
inicialmente clara, com tons que variam do dourado ao marrom escuro com o tempo.
O grao é geralmente reto, mas pode ser ligeiramente ondulado. O sistema radicular
da teca é profundo e bem desenvolvido, o que ajuda a estabilizar a arvore e a

acessar agua em profundidades maiores (Reategui-Betancourt et al., 2021).

3.1.3. Cultivo comercial da teca (Tectona grandis) no mundo

A teca € uma das madeiras mais valiosas e amplamente cultivada em
plantacdes em paises como Indonésia, Mianmar e até mesmo no Brasil. A demanda
por essa madeira continua elevada devido as suas qualidades Unicas,
especialmente para a fabricacdo de médveis de exterior e design de luxo. Plantacdes
modernas utilizam técnicas sustentaveis, assegurando um equilibrio entre a
producdo comercial e a preservacao ambiental (Hansen et al., 2017).

A teca cresce melhor em climas tropicais e subtropicais. E sensivel a geadas
e necessita de uma estacdo seca bem definida para um bom desenvolvimento. Esta
espécie é adaptavel a diferentes regimes de precipitacdo, mas um fornecimento
constante de dgua promove um crescimento superior. O solo deve ser profundo para
acomodar o0 seu sistema radicular. Necessita de luz solar plena para um
desenvolvimento 6timo. A sombra excessiva pode inibir o crescimento e a qualidade
da madeira.

Paises produtores como india, Myanmar (Birmania), Tailandia, Indonésia e
Malasia exportam grandes quantidades de madeira de teca para mercados em todo
0 mundo, incluindo Estados Unidos, Europa e Japao (Kenzo et al., 2020).

A teca é frequentemente utilizada em projetos de reflorestamento e
recuperacdo de areas degradadas, pois cresce bem em uma variedade de
condicdes e ajuda a restaurar a cobertura florestal. Muitos paises e empresas estao
adotando praticas de cultivo sustentavel para garantir que as plantacdes de teca



sejam geridas de maneira ambientalmente responsével, promovendo a conservagao
dos recursos naturais e o manejo florestal sustentavel (Huy et al., 2022).

Além do uso comercial, a teca tem importancia cultural e historica em varias
regides, sendo tradicionalmente utilizada em construcdes e artefatos locais. A teca
continua a ser uma das madeiras mais procuradas e valiosas no mercado global,
com um papel significativo na economia florestal e no desenvolvimento sustentavel

em paises produtores (Prasetyo et al., 2020).

3.1.4. Importancia da cultura da teca no Brasil
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No Brasil, a teca é cultivada principalmente nas regides Centro-Oeste e
Norte. A madeira é amplamente utilizada na fabricacdo de moveis, pisos,
revestimentos e em projetos de construgéo civil, sendo valorizada por sua aparéncia
estética, durabilidade e resisténcia as intempéries e a insetos. O pais destaca-se
entre os principais exportadores mundiais de teca, ao lado de Mianmar, Equador,
Gana e Panama. Aproveitando o aumento da demanda internacional por madeira de
alta qualidade, o Brasil apresenta potencial significativo para ampliar sua
participagcdo no mercado global. A teca brasileira tem conquistado gradualmente
espaco no exterior, impulsionada pela producdo sustentavel e crescente
reconhecimento de sua qualidade (Teaknet, 2025).

A induastria de cultivo e processamento de teca cria empregos em areas
rurais, promovendo o desenvolvimento econémico local e oferecendo oportunidades
de trabalho na silvicultura e no processamento de madeira. A teca também tem valor
cultural em algumas regides, sendo utilizada em constru¢cdes tradicionais e
artesanato. A teca representa uma importante oportunidade para o setor florestal no
Brasil, com potencial para crescimento econdmico e ambiental, desde que cultivada

e manejada de forma sustentavel (Prasetyo et al., 2020).

3.2. Melhoramento genético da teca

O melhoramento genético da teca é um campo importante, devido ao seu
valor econdmico e ambiental. Desafios relevantes para a cultura da teca incluem

pesquisas que visem a selecdo de gendtipos com crescimento rapido, madeira de



alta qualidade, com resisténcia a pragas e doencas e adaptacdo a diferentes
condicBes climaticas e tipos de solo (Venkatesh et al., 2023).

Varios paises tém programas robustos de conservacdo da diversidade
genética da teca, especialmente aqueles que sao centro de diversidade, como a
india (Fofana et al., 2009; Mohammad et al., 2022). Programas de melhoramento
genético da teca, focados na selecdo e desenvolvimento de cultivares superiores
sao realizados pelas instituicdes Institute of Wood Science and Technology — IWST
(https://iwst.icfre.gov.in/agroforestry.html) e Kerala Forest Research Institute — KFRI

(https://www.Kfri.res.in/teaknet.asp) (India), Teak Improvement Centre na Tailandia

(Wellendorf; Kaosa-Ard, 1988), Centro Agrondémico Tropical de Investigacion y
Ensefianza - CATIE na Costa Rica (Davila et al.,, 2008), Forest Tree Seed
Technology Research and Development Center - FTSTRDC na Indonésia
(Desmiwati et al., 2021), Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agricolas y
Pecuarias - INIFAP no México (Salcedo-Pérez et al., 2019).

No Brasil, ha algumas instituicdes de pesquisa envolvidas no melhoramento
genético da teca, sendo as principais: a Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria — Embrapa, o Instituto de Pesquisas e Estudos Florestais — IPEF,
localizado em Piracicaba — SP (IPEF, 2006), a Universidade Federal do Parana —
UFPR e a Universidade do Estado de Mato Grosso — Unemat.

A teca esta incluida nos programas de melhoramento genético conduzidos
pela Embrapa Florestas e instituicGes parceiras. Esses programas envolvem tanto
espécies nativas quanto exoticas, como a teca (Embrapa Florestas, 2003). A UFPR
tem se destacado em programas de melhoramento genético da teca e outras
variedades florestais. A universidade tem trabalhado no desenvolvimento de
variedades de teca que apresentam caracteristicas superiores, como maior taxa de
crescimento, melhor qualidade da madeira e maior resisténcia a pragas e doencas
(Pinto Janior et al., 2013).

No Brasil, o melhoramento genético da teca tem se destacado devido a
crescente demanda por madeira de alta qualidade e ao seu potencial econémico. As
principais estratégias incluem a identificacdo e propagacao de clones superiores que
apresentam caracteristicas desejaveis, como crescimento rapido e boa formacéo de
tronco. Além disso, cruzamentos entre diferentes populacdes de teca sdo realizados

para obter descendentes com caracteristicas aprimoradas (Da Costa et al., 2012).


https://iwst.icfre.gov.in/agroforestry.html
https://www.kfri.res.in/teaknet.asp

Um estudo de diversidade genética da teca realizado na Unemat (Giustina,
2014) incluiu a analise molecular de 72 gendtipos utilizando marcadores ISSR e
SSR. Os resultados indicaram baixa diversidade genética, com uma estrutura
fragmentada e variabilidade limitada entre os genoétipos. As analises fenotipicas
destacaram a formacao de catana como a caracteristica que mais contribuiu para a
diversidade observada. A autora recomendou que produtores e pesquisadores
ampliassem a variabilidade genética nos plantios, incorporando arvores de
diferentes regibes, o que permitiria uma selecdo mais eficaz de gendétipos
adequados para a producédo de mudas e promoveria a sustentabilidade e qualidade
das plantacfes de teca em Mato Grosso e outras regifes brasileiras. Além disso,
enfatizou a importancia de integrar andlises moleculares e fenotipicas para
aprimorar a selecdo dos genatipos (Giustina, 2014).

O programa de melhoramento genético da UNEMAT, em parceria com a
Teak Resources Company - TRC, tem focado na selecdo de clones superiores de
teca adaptados as condicfes do Mato Grosso. A UNEMAT se destaca na pesquisa e
desenvolvimento no setor florestal, especialmente no melhoramento genético da
teca para a resisténcia a doencas. Estudos iniciais identificaram gendtipos
promissores, com caracteristicas como crescimento rapido, alta qualidade de
madeira e resisténcia a murcha de Ceratocystis (Ceratocytis fimbriata), auxiliando na
formacdo de um banco de germoplasma e promovendo o avan¢o no cultivo de teca

no estado (Oliveira et al., 2023).

3.2.1. Cultivares comerciais de teca no Brasil

Em consulta realizada no Sistema de Registro Nacional de Cultivares (RNC)
do Ministério de Agricultura Pecuaria e Abastecimento (Mapa) contam trés cultivares
de teca registradas, da empresa Flora Sinop Ltda, sendo as cultivares TG1, TG3 e
BR2 e 19 cultivares resultante do programa de melhoramento genético da teca da
TRC Agroflorestal Ltda e UNEMAT (BRASIL, 2024a). No sistema de Servico
Nacional de Protecdo de Cultivares (SNPC) ndo ha nenhuma cultivar de teca
protegida (BRASIL, 2024b).



3.3. Legislacédo brasileira para registro e protecéo de cultivares

3.3.1. Registro Nacional de Cultivares (RNC)

O MAPA estabeleceu diretrizes para a organizacdo e supervisdo da
producdo e comercializacdo de sementes e mudas no Brasil por meio da Portaria n°
527, de 30 de dezembro de 1997, que instituiu o Registro Nacional de Cultivares
(RNC). O RNC é regulamentado pela Lei n° 10.711, de 5 de agosto de 2003, que
define as normas para o registro de cultivares, e pelo Decreto n° 10.586, de 18 de
dezembro de 2020, que detalha os critérios para o registro e protecdo dessas
cultivares. Adicionalmente, a Portaria MAPA n° 502, de 19 de outubro de 2022,
complementa as diretrizes e procedimentos relativos ao RNC, assegurando que o
sistema de registro esteja sempre atualizado e funcione de maneira eficiente
(BRASIL, 2024e). Essas normativas tém como objetivo garantir a qualidade e
seguranca das sementes e mudas disponiveis ho mercado brasileiro, fomentando a
inovacado no setor agricola e resguardando os direitos dos obtentores.

A Lei n® 10.711, de 5 de agosto de 2003, estabelece diretrizes para 0s
Ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU) no Brasil, especialmente relevantes para
espécies florestais de importancia econdmica, como a teca. Os ensaios de VCU
visam avaliar o desempenho agrondmico de novas cultivares, considerando
aspectos como produtividade, resisténcia a pragas e adaptacdo ambiental. Esses
testes sdo obrigatorios para o registro de cultivares no Registro Nacional de
Cultivares (RNC), garantindo que apenas variedades comprovadamente adaptadas
e de qualidade sejam comercializadas. A lei, portanto, promove a seguranca
genética e ambiental dos recursos florestais e apoia o desenvolvimento de cultivares
superiores e sustentaveis no setor florestal brasileiro (BRASIL, 2024e).

Espécies florestais, como a teca, sdo fundamentais para garantir que novas
cultivares ou clones florestais apresentem caracteristicas desejaveis para o plantio
comercial. Esses ensaios sado conduzidos para avaliar o desempenho das plantas
em condicbes ambientais especificas, focando em atributos de produtividade,
resisténcia a pragas e doencas, adaptabilidade a diferentes solos e climas, e
qualidade da madeira (Sales et al., 2018).

Para inscricdo de cultivares no RNC sédo exigidas informacdes detalhadas

sobre diversos aspectos da cultivar, comecando pela sua identificacdo, incluindo o
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nome cientifico, 0 nome comum e a denominacdo especifica da cultivar, que deve
ser Unica e em conformidade com as normas do registro. A origem da cultivar deve
ser descrita, incluindo entre outras informacdes, a genealogia, cruzamentos
realizados e local de obtencdo, além de dados técnicos que comprovem sua
adaptacdo e desempenho, como locais de avaliagdo, produtividade, resisténcia a
pragas e doencas e condicbes ambientais especificas. Outras informacgfes
adicionais incluem caracteristicas morfolégicas e fisiologicas que a tornam
identificavel, bem como dados que justifiquem sua relevancia para o mercado
nacional ou internacional, acompanhados de relatérios técnicos e documentacfes
complementares (BRASIL, 2024e).

Os ensaios de VCU devem ser realizados sob um delineamento
experimental adequado, garantindo rigor cientifico e confiabilidade nos resultados.
Os delineamentos comuns incluem blocos ao acaso, parcelas subdivididas ou
outros, dependendo dos objetivos e das condicfes locais (Grisi Macedo et al., 2005).
Porém para a teca e outras espécies, cujo siclo de cultivo € longo, ndo ha pré-
requisitos ou obrigatoriedade de ensaios de VCU para solicitacbes de registro de

cultivares.

3.3.2. Servico Nacional de Protecédo de Cultivares (SNPC)

by

A legislacédo brasileira referente a protecdo de cultivares foi estabelecida
pela Lei n° 9.456, sancionada em 25 de abril de 1997, e regulamentada pelo Decreto
n°® 2.366, de 5 de novembro do mesmo ano. Essa normativa fortalece e padroniza os
direitos de propriedade intelectual no Brasil, reconhecendo as cultivares como bens
moveis para todos os efeitos legais (BRASIL, 2024d).

A protegao dos direitos de propriedade intelectual no contexto das cultivares
e efetivada por meio da concessédo do Certificado de Protecdo de Cultivar. Este
certificado € a uUnica forma de assegurar a protecdo das cultivares e estabelece
restricdbes a utilizacdo indiscriminada de plantas, bem como de suas partes de
reproducao ou multiplicacéo vegetativa no pais (BRASIL, 2024d).

Essa legislacdo estabelece direitos de propriedade intelectual para os
obtentores de novas variedades de plantas, garantindo-lhes exclusividade na
utilizacdo e comercializacdo dessas variedades. Esta legislacdo visa promover a

inovacdo e o desenvolvimento no setor agricola e florestal, assegurando que as
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cultivares protegidas sejam distintas, homogéneas e estaveis. O obtentor, seja uma
pessoa fisica ou juridica, possui direitos exclusivos sobre a producéo, reproducéo,
comercializacdo, importacdo e exportacdo do material de propagacdo da cultivar
protegida (BRASIL, 2024d).

Essa legislagdo é fundamental para incentivar o registro de cultivares com
valor estratégico e econbmico, como a teca, que é altamente valorizada pela
producdo de madeira de alta qualidade. Assim, protege-se o0s direitos dos
melhoristas, promovendo a expansao do cultivo de espécies de grande relevancia
econdmica para o pais (Nunes; Abud, 2022).

Uma cultivar € uma variedade de qualquer género ou espécie vegetal que se
possa identificar claramente como distinta de outras cultivares conhecidas, com
base em um conjunto minimo de descritores. Essa variedade deve ter uma
denominacgdo especifica e apresentar caracteristicas homogéneas e estaveis ao
longo de geracgdes sucessivas. Além de ser nova, deve ser de uma espécie que
pode ser utilizada dentro do complexo agroflorestal e estar documentada em
publicacdes especializadas, incluindo sua linhagem como parte de hibridos
(BRASIL, 2024d).

Uma nova cultivar refere-se a uma cultivar que ndo tenha sido
disponibilizada para venda no Brasil nos 12 meses anteriores a data do pedido de
protecdo. Além disso, levando em conta o prazo de comercializacdo no Brasil, essa
cultivar ndo deve ter sido oferecida a venda em outros paises com o consentimento
do obtentor por um periodo superior a seis anos para espécies de arvores e videiras,
e mais de quatro anos para as demais espécies (BRASIL, 2024d).

De acordo com a Lei de Protecéo de Cultivares, i) os direitos de propriedade
intelectual dos obtentores de cultivares, incluindo as "cultivares essencialmente
derivadas", estardo protegidos, desde que sejam novas e cumpram 0s critérios de
distincdo, homogeneidade e estabilidade, além de atender a exigéncia de novidade;
i) a protecdo sera restrita ao material utilizado para reproducdo ou multiplicacéo
vegetativa da planta como um todo; e iii) o periodo de protecéo é de 15 anos a partir
da concessdo do direito, exceto para espécies perenes (como ornamentais e
florestais, além dos respectivos porta-enxertos), que tém um prazo de protecao de
18 anos. Logo, para arvores como a teca, a protecédo é concedida por um periodo de
18 anos a partir da data de emisséo do certificado (BRASIL, 2024d).
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O teste de Distinguibilidade, Homogeneidade e Estabilidade (DHE) é um
procedimento técnico que visa comprovar que uma nova cultivar ou uma cultivar
essencialmente derivada é distinta de outras cujas caracteristicas sdo conhecidas.
Esse teste avalia trés aspectos principais: i) distinguibilidade, ii) homogeneidade e iii)
estabilidade. No primeiro, a cultivar deve ser facilmente identificavel e diferenciavel
de outras ja existentes. No segundo, as caracteristicas da cultivar devem ser
consistentes em cada ciclo reprodutivo, apresentando uniformidade entre os
individuos. E no terceiro, as mesmas caracteristicas devem ser mantidas de forma
consistente ao longo de geracdes sucessivas. Esse conjunto de critérios é essencial
para garantir a protecdo adequada das cultivares no ambito da propriedade
intelectual (BRASIL, 2024d).

3.3.3. Descritores morfoldégicos e moleculares para protecdo de teca

A protecao das cultivares de teca pode ser significativamente reforgcada por
meio da utilizacdo de descritores morfoldégicos e moleculares nos testes de DHE
(BRASIL, 2024c). Esses descritores sao caracteristicas especificas empregadas na
identificacdo e diferenciacdo de variedades ou clones, sendo fundamentais para o
registro e a protecdo legal de novas cultivares, garantindo que as variedades
cultivares melhoradas recebam o reconhecimento e a prote¢do necessarios.

Os descritores morfologicos para a protecdo de cultivares de teca em mudas
(Reategui-Betancourt et al.,, 2021) e em arvores (Reategui-Betancourt et al., 2020)
disponiveis no MAPA sdo baseados nas caracteristicas fisicas observaveis das
plantas, o que inclui a mensuragdo de caracteristicas vegetativas e reprodutivas
para distincdo precisa entre genaotipos, essencial no registro e protecdo de novas
cultivares, como:

e Folhas: parametros como venacao, brilho, intensidade de cor, formato e
dimensdes sdo avaliados em estagios especificos da planta (mudas e
arvores adultas);

e Tronco: textura da casca, coloracdo, pubescéncia, diametro, forma e
angulo de insercdo dos ramos;

e Planta: Densidade da copa, altura, e padréo de ramificagéo.

Os descritores moleculares sdo fundamentados em analises de DNA,

oferecendo uma identificacdo mais precisa das variacbes genéticas entre as
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cultivares. Para as avaliagbes de DHE a caracterizacdo genética da espécie é
opcional. Contudo, para teca h& descritores complementares baseados em
marcadores moleculares sugeridos pelo MAPA (BRASIL, 2024c). A descricao
molecular inclui o perfil genético por analise de 15 locos microssatélites,
identificados a partir de estudos prévios na literatura cientifica, permitindo discriminar
clones e variedades (Mahesh et al., 2016; Verhaegen et al., 2005; Yasodha et al.,
2018). Os marcadores séo avaliados por PCR, utilizando primers fluorescentes para
deteccdo em sequenciadores automaticos, garantindo precisdo na identificacdo de
alelos e genotipos. Além disso, a extracdo e quantificacdo do DNA com protocolos
padronizados € recomendavel para garantir a reprodutibilidade entre laboratérios.
Esses descritores podem ser utilizados como critérios adicionais na analise de
protecdo de cultivares, permitindo comparacfes estatisticas baseadas em principios
de genética de populacdes. A padronizacdo visa aumentar a confiabilidade e a
uniformidade na identificacdo genética de cultivares de teca no Brasil. Esses
descritores, tanto morfolégicos quanto moleculares, sdo essenciais para garantir a
eficacia na protecdo das cultivares de teca, contribuindo para a melhoria continua e

a sustentabilidade no setor agricola.

3.4. Fingerprint molecular

O fingerprint genético é uma ferramenta essencial na genética molecular,
utiizada para criar padrdes especificos e Uunicos de identificacdo genética,
permitindo diferenciar individuos, espécies ou variedades com alta precisdo. Esses
padrées sdo gerados por marcadores moleculares, como 0s microssatélites, que
possuem alta variabilidade e sdo amplamente utilizados devido a sua confiabilidade
e reprodutibilidade (Gupta e Varshney, 2000). Fingerprint genético utiliza
marcadores moleculares como ferramentas para gerar padrdes unicos, semelhantes
a "impressodes digitais”, para individuos, espécies ou variedades. Esses marcadores
podem incluir técnicas baseadas em DNA, como microssatélites (Simple Sequence
Repeats - SSR), Polimorfismo de DNA Amplificado ao Acaso (Random Amplified
Polymorphic DNA - RAPD), Polimorfismo de Comprimento de Fragmentos
Amplificados (Amplified Fragment Length Polymorphism - AFLP), Polimorfismos de

Nucleotideo Unico (Single Nucleotide Polymorphisms - SNPs) e Repeticdes Simples
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Intercaladas Amplificadas (Inter Simple Sequence Repeats - ISSR) (Mondini et al.,
20009).

A caracterizacdo molecular por meio de impressdo digital genética
(fingerprint genético) € uma ferramenta estratégica para assegurar a identidade, a
rastreabilidade e a protecdo legal de cultivares. A aplicacdo de marcadores
moleculares possibilita a disting&o precisa entre cultivares, viabilizando o registro e a
protecdo de cultivares conforme a Lei de Protecdo de Cultivares no Brasil (Lei n°
9.456/1997).

Essa abordagem fortalece os direitos de propriedade intelectual dos
obtentores, prevenindo a utilizacdo n&o autorizada por terceiros e promovendo
seguranga juridica no setor florestal. Além disso, o fingerprint genético garante
autenticidade na multiplicacdo de materiais vegetais, minimizando erros em
processos de propagacdo, comercializacdo e conducdo de programas de
melhoramento genético.

A identificacdo de perfis genéticos distintos também favorece a
rastreabilidade e o controle de qualidade, assegurando que o material plantado seja
genuino e oriundo de fontes certificadas. O conhecimento da composicao genética
das pré-cultivares contribuem significativamente para o avanco dos programas de
melhoramento, ao permitir a selecdo de gendtipos superiores e o delineamento de
cruzamentos estratégicos com vistas ao desenvolvimento de cultivares mais

produtivas, adaptadas e resistentes a estresses bidticos e abibticos.
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4. MATERIAL E METODOS

4.1. Material vegetal

Nesta pesquisa, foram realizados dois experimentos para a fenotipagem de
caracteristicas produtivas no campo e um ensaio para a caracteriza¢cdo molecular de
19 cultivares de teca, obtidas pelo programa de melhoramento de teca da
Universidade do Estado de Mato Grosso — Unemat e Teak Resource Company —
TRC.

4.2. Fenotipagem

FENOTIPAGEM EM CAMPO GENOTIPAGEM
Local Experimento - - . .
= PauDrArco, Pard, Brasil. e  Delineamento: DBC S|
+  Fazendas daTRC *  Repetigbes:
* 19 Cultivares Unemat-TRC s  Tratamentos: 19 Cvs. TRC-UNEMAT +
Experimento 1 3 Cvs. comerciais (TG1, TG3,BR2)
*  Delineamento: DBC Condigdes
*  Repetigies: 10 =  WVasos3SL bl
*  Tratamentos: 12 Cvs. + 1 testemunha « 2 Substrato - 1 Araia ITTTTTT
+  Parcela: 1 drvore *  Adubagio Quizenal AR}
+  Espacamento de plantio: 5%5m = Imgagio Didna )
Experimento 2
*  Delineamento: DBC Fingerprint Genético
*  Repetigbes: 3 Extracio de DNA
*  Tratamentos: 7 Cvs. + 2 testemunhas *  Folhas Jovens
*  Parcela: 5 drvores = ProtocoloCTAB
+  Espacamento de plantio: 4 » 3m Polymerase Chain Reaction - PCR
Varidveis avaliadas =  Teste de temperatura dos iniciadores
*  Diametroa altura do peto (cm) *  Descritores moleculares: 15 marcadores
+  Altura média de drvore (m) microssatélites
= Volume (m*ha-') =  Eletroforese em gel de agarose (2%)

= Tamanho das bandas: soffware GeLinalyzer

Analises - Estatisticas

Dados Fenotipicos Dados Genotipicos
Experimento 1 - Expermmento 2 *  Analise dedissimilandade
= Complemento
SELEGEN-REML/ELUP +  Indice Ponderado
* Dados categoncos (marcas
Modelos 96 Modelos 94 multialélicas)
»  Componentes de Vanancia - REML +  Agrupamento UPGMA
=  Valores Genét‘icus -BLUP . P[‘-ag;'ama GENES
Analise de diversidade Genética
+  Matnz de distincias Genéticas (BLUP)
+  Algoritmo de Mahalanobis a
+  Agrupamento Tocher

Figura 1. Infogréfico ilustrando todas as etapas de pesquisa.
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4.2.1. Delineamento experimental

Dois experimentos foram instalados em janeiro de 2019, em fazendas da
TRC na cidade de Pau D’Arco, Para, Brasil. O primeiro experimento foi implantado
sob o espagcamento de 5 x 5 m, resultando em uma area de 25 mz2 por arvore. Para
este experimento utilizou-se o DBC, com 13 tratamentos (Quadro 1) e 10 repeticdes,
sendo cada repeticAo composta por uma arvore. Para compor a bordadura do
experimento foram utilizadas 296 arvores de diferentes gendtipos. No segundo
experimento utilizou-se o espacamento de plantio de 4 x 3 m, resultando em uma
area de 12 m2 por arvore. Para este experimento utilizou-se o delineamento em
blocos acaso - DBC, com trés repeticdes e nove tratamentos (Quadro 2), sendo
cada repeticdo composta por cinco arvores. Para evitar efeitos de bordadura, foram
utilizadas 192 arvores de outros materiais genéticos.
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Quadro 1. Dados de pasaporte de cultivares de teca (Tectona grandis L.f.) avaliadas no Experimento 1, conduzido em Pau D’Arco,

Para, Brasil
Cultivar Origem Método de obtencéao Historico de obtencéao InformacB8es complementares

UNMTRC1 Brasil EE ssgate vegetativo de arvore 2010 — Rosario Oeste-MT Arvore plus em povoamento comercial
UNMTRC2 Brasil ?E Zgate vegetativo de arvore 2009 - Aracruz-ES Selecao em teste de procedéncias
UNMTRC3 Brasil EE Zgate vegetativo de arvore 2009 - Aracruz-ES Selecao em teste de procedéncias
UNMTRC4 Malésia Introducédo de germoplasma 2004 — Plant B|otephnology Banco clonal introduzido

Laboratory (Innoprise Corp.)
UNMTRC5 Brasil Mutacdo espontanea em material | 2017 — Idgnt|f|cagao em banco Triploide derivado de material comercial

clonal clonal nacional

UNMTRC6 Brasil Sli ssgate vegetativo de arvore 2010 — Rosario Oeste-MT Arvore plus em povoamento comercial
UNMTRCY Brasil Sli ssgate vegetativo de arvore 2005 — Rosario Oeste-MT Arvore plus em povoamento comercial
UNMTRC8 Malasia Introducdo de germoplasma 2004 — Plant B|ote_chnology Banco clonal introduzido

Laboratory (Innoprise Corp.)
UNMTRC9 india Introducdo de germoplasma 2007 — Gandra Nursery Banco clonal introduzido
UNMTRC10 Malésia Introducédo de germoplasma 2004 — Plant B|oteg:hnology Banco clonal introduzido

Laboratory (Innoprise Corp.)
UNMTRC11 Desconhecido | Introducéo de germoplasma 2006 — Origem nao registrada Sem informag@es adicionais
UNMTRC12 Desconhecido | Introducdo de germoplasma 2006 — Origem ndo registrada Sem informac¢des adicionais
UNEMATO0191 Acesso do Banco ativo de germoplasma
(Testemunha) teca mantido in vivo on farm pela TRC
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Quadro 2. Dados de pasaporte de cultivares de teca (Tectona grandis L.f.) avaliadas no Experimento 2, conduzido em Pau D’Arco,

Para, Brasil
Cultivar Origem Metodo~de Historico de obtencéao InformacBes complementares
parental obtencéo

UNMTRC13 Malasia Introdugdo de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (Costa do Marfim/india)
germoplasma Bhd

UNMTRC14 Malasia Introducao de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (Costa do Marfim — Masale Valley)
germoplasma Bhd

UNMTRC15 Malasia Introdugao de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (Costa do Marfim — Purunakote)
germoplasma Bhd

UNMTRC16 Malasia Introducao de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (Ilhas Saloméo)
germoplasma Bhd

UNMTRC17 Malasia Introdugao de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (india — Sakrebail Karnataka)
germoplasma Bhd

UNMTRC18 Malasia Introdugao de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (Costa do Marfim — Masale Valley)
germoplasma Bhd

UNMTRC19 Malasia Introducao de 2017 - YSG Biotech Sdn Banco clonal introduzido (Tanzania)
germoplasma Bhd

UNEMAT0227 Acesso do Banco ativo de germoplasma teca mantido in vivo on

(Testemunha) farm pela TRC

UNEMATO0191 Acesso do Banco ativo de germoplasma teca mantido in vivo on

(Testemunha) farm pela TRC
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4.2.2. Caracteristicas avaliadas

Em ambos os experimentos, foram avaliadas caracteristicas quantitativas:

a) Diametro na altura do peito (DAP): medido a uma altura padréo de 1,3 m
acima do solo, expresso em centimetros (cm);

b) Altura média da arvore (ALT): medida desde o nivel do solo até o ponto
mais alto da copa, utilizando um clinbmetro, expressa em metros (m);

¢) Rendimento volumétrico de madeira (VOL): estimado com base nas
medi¢cbes de DAP e ALT. O resultado foi expresso em metros cubicos por
hectare (m3.ha™), considerando a densidade de plantio utilizado em cada

experimento, conforme equacoes:

VOLgry (m3) = 8,56 x 1075 .DAPY79  ALTO88 (1)

VOL (m3.ha-1) = Narv X VOLaw (2)
Onde:
VOL é o rendimento volumétrico de madeira por hectare;

Narv € 0 NnUmero de arvores por hectare.

4.3. Genotipagem
4.3.1. Primeira etapa: experimento em viveiro

O experimento foi conduzido em DBC, com trés repeti¢cdes e 20 tratamentos,
incluindo as 19 cultivares da TRC-Unemat e a testemunha UNEMATO0227. Cada
unidade experimental consistiu em duas plantas, cultivadas individualmente em
vasos.

Mudas clonais das cultivares UNMTRC1, UNMTRC2, UNMTRCS,
UNMTRC4, UNMTRC5, UNMTRC6, UNMTRC7, UNMTRC8, UNMTRCO9,
UNMTRC10, UNMTRC11, UNMTRC12, UNMTRC13, UNMTRC14, UNMTRC15,
UNMTRC16, UNMTRC17, UNMTRC18, UNMTRC19 e UNEMAT0227 foram
fornecidas pela TRC. Paralelamente ao experimento, foram cultivadas mudas

clonais das cultivares comerciais TG1, TG3 e BR2, obtidas da empresa Flora Sinop
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Ltda. e mudas clonais TG1, TG3 e BR2 fornecidas pela TRC. As mudas foram
produzidas em tubetes e recebidas com aproximadamente 10 centimetros de altura.
ApoOs a aclimatacdo, as mudas foram transplantadas para vasos de 3,5 litros,
preenchidos com uma mistura de substrato e areia ea proporcéo 2:1, além de pedra
brita para garantir o escoamento adequado da agua.

As mudas foram irrigadas diariamente, pela manha e ao final da tarde. As

adubacdes granular e foliar foram realizadas quinzenalmente.

Tabela 1. Descricdo das adubacdes realizadas no experimento de conducédo das
cultivares para ensaios de genotipagem

Tipo de adubo Pré-plantio PoOs-plantio
Superfosfato simples (g vaso™) 1,25 1,25
Ureia (g vaso™) 0,38 0,38
FTE (micronutrientes) (g vaso™) 0,50 1,00
Cloreto de potassio (g vaso™) 0,17 0,34
Sulfato de magnésio (g vaso™) 1,40 —
Gesso agricola (g vaso™) 4,30 4,30

4.3.2. Segunda etapa: ensaios moleculares

4.32.1. Extracdo de DNA

Folhas jovens e completamente expandidas foram coletadas de plantas com
120 dias apdés o transplantio, para as extracbes de DNA dos 20 tratamentos
conduzidos sob DBC. Também foram inclusas nos ensaios moleculares, as
cultivares comerciais TG1, TG3 e BR2 fornecidas da Flora Sinop Ltda e mudas
clonais TG1l, TG3 e BR2 fornecidas pela TRC. Duas folhas jovens de cada
tratamento foram coletadas, armazenadas em sacos plasticos e mantidas em caixas
térmicas durante a coleta, para garantir a integridade do DNA. Foram seguidos
procedimentos rigorosos de coleta asséptica e armazenamento em condi¢ces de
baixa temperatura (-80°C) para preservar as amostras.

O procedimento de extracdo seguiu o protocolo com o uso do tampéao Cetyl
trimethyl ammonium bromide - CTAB. Cerca de 200-300 mg de amostras de folhas

foram pesados em tubos de 2 mL, aos quais foram adicionados 800 pyL de tampao
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CTAB a 4% e 24 pL de PVP a 3%. As amostras foram entdo agitadas no vortex por
aproximadamente 1 minuto e incubadas no banho-maria a 65°C por 40 minutos.
Apés a incubacdo, foram adicionados 500 pL de uma mistura de
cloroférmio/alcool isoamilico (24:1), seguidos de homogeneizacdo no vortex. As
amostras foram centrifugadas por 10 minutos a 14.000 RPM, e o sobrenadante foi
transferido para novos microtubos de 1,5 mL. Em seguida, foram adicionados 500 pL
de CTAB a 4%, homogeneizando novamente no vortex. As amostras foram
centrifugadas por 10 minutos a 14.000 RPM, e a fase superior aquosa foi transferida
para novos microtubos de 1,5 mL. Adicionaram-se entdo 500 pL de isopropanol
gelado, e as amostras foram incubadas a -20 °C por 3 horas. ApGs esse periodo, as
amostras foram centrifugadas por 10 minutos a 14.000 RPM, o sobrenadante foi
descartado, e o pellet foi lavado com 350 pL de etanol a 95% e duas vezes com
etanol 70% gelado. Finalmente, o pellet foi seco a temperatura ambiente e
reconstituido em 40 puL de TE e 3 uL de RNAse. As amostras foram incubadas em
banho-maria a 37°C por 40 minutos e, posteriormente, armazenadas a 4°C na
geladeira por 12 horas. Apés este periodo foram armazenadas em freezer a -20°C.
A qualidade do DNA foi realizada em gel de agarose 1 %, imerso em cuba
horizontal com TBE1X e feita em eletroforese a 100 V por 110 minutos com o
marcador molecular 1kb Ladder RTU (Kasvi), sendo 10 uL distribuido em 3 uL de
DNA e 7 yL 6X Loading buffer (Gel Red + Blue Juice). O resultado da eletroforese foi
revelado em luz UV no fotodocumentador em sistema digital L-PIX Image (Loccus

Biotecnologia) e quantificado pelo aparelho Fluorimetro Qubit 4.0 (Invitrogen).

4.3.2.2. Reacédo em cadeia de polimerase (PCR)

As reacOes de amplificacdo para os testes de temperatura dos iniciadores,
foram realizadas no termociclador GeneExplorer (Bioer technology) para PCR
convencional, com volume final de 20 pL, onde em cada amostra foi utilizada 4 uL de
DNA (5 ng/ yL), 2 pL de tampao de PCR 10x, 1 yL de MgCI2 a 50mM, 0,4 uL de
dNTPs a 20 mM, 0,5 U de Taq polimerase, 1,25 yL F (Foward) e 1,25 yL R
(Reverse) de cada iniciador (Quadro 3) e 9,6 pl H,O ultrapura g.s.p. O programa de
amplificagcéo foi de um passo de desnaturacéo inicial a 94 °C por 2 minutos, seguido
por 40 ciclos a 94 °C durante 45 segundos, 56 °C - 58 °C (dependendo do iniciador)
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por 60 segundos, e 72 °C por 1 minuto, e um ciclo de extenséo final por 72 °C
durante 10 minutos.

O tamanho esperado do amplicon foi verificado através do produto de PCR
(10 pL distribuido em 3 uL de reacédo e 7 yL 6X Loading buffer — (Gel Red + Blue
Juice) em gel de agarose a 2 % imerso em cuba horizontal com TBE1X e feita
eletroforese a 100 V por 115 minutos, comparando com marcador molecular de DNA
de 100 pb (LGC Biotecnologia). O resultado da eletroforese foi revelado em luz UV
no fotodocumentador em sistema digital L-PIX Image (Loccus Biotecnologia).

Os géis registrados por meio de fotodocumentador, foram analisados pelo
software GelAnalyzer 19. 1., medindo-se tamanho das bandas com base no
marcador de DNA de 100 pb.

Quadro 3. Descricdo dos 15 marcadores microssatélites recomendados como
descritores moleculares para a determinacdo de perfis genéticos de Tectona grandis
L.f. com as respectivas faixas de tamanho de alelos em pares de bases, sequéncias

de iniciadores e autor de cada marcadores SSR

Faixa de
Loco ;cjaerr;?glgg Sequéncias 5°-3" do Sequéncias 5°-3" do Autor
(pares de iniciador direto iniciador reverso
bases)
Tg-9 478-577 caactggaaatccacaattt ggcctatatttctttcctce
Tg-12 687-760 gctatcaaatttgctgcttt actgattgctataaaggcca (Mahesh et
Tg-11 797-849 tcatgcacacatgtaacaca accgcaaataatcataatgg al., 2016)
Tg-16 520-596 aaccatgacagaaacgaatc gacattcagcctgctacttc
CIRAD3TeakB02 216-252 atgaagacaagcctggtagcc ggaagactggggaataacacg
CIRAD1TeakH10 225-273 cgatacctgcgatgcgaagc cgttgaatacccgatggaga
CIRAD3TeakF01 198-234 gctctccaccaacctaaacaa aaaacgtctcaccttctcact
CIRAD1TeakAQ6 191-229 caaaacaaaaccaatagccagac tttcatcatcatcatcaacatcc
CIRAD2TeakB07 129-157 gggtgctgatgattttgagtt ctaaggagtgagtggagtttt é\tlzwazeo%esr;
CIRAD1TeakB03 236-266 aacaacccctcctctcttcacta cactaccactcatcatcaacaca
CIRAD2TeakC03 269-313 aggtgggatgtggttagaagc aaatggtcatcagtgtcagaa
CIRAD4TeakDal2 129-171 cgcacaccagtagcagtagcc gccggaaaaagaaaaaccaaa
CIRAD3TeakAll 263-291 aaaccatgacagaaacgaatc ttgggaatgggaggagaagt
IFT14 265-278 tgtggtattggaccatctgaaa ggtaacccaccaacaaatatgc (Yasodha et
IFT777 312-343 tactaaccggaagagggaaacc tgtcgctatggacagttcatct al., 2018)

Fonte: BRASIL, 2024c.
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4.4. Andlises Genético-Estatisticas

4.4.1. Dados fenotipicos

Os dados das variaveis fenotipicas DAP, ALT e VOL foram analisados por
modelos lineares mistos utilizando o programa SELEGEN-REML/BLUP (Resende,
2007). Os dados do experimento 1 foram analisados pelo modelo 96 (equacéo 3),
modelo indicado para experimentos com teste de clones ndo aparentados, varias
plantas por parcela, em DBC. Os dados do experimento 2 foram analisados pelo
modelo 94 (equacéo 4), modelo indicado para teste de clones ndo aparentados, com
avaliacdes de uma planta por parcela, em DBC. Abaixo segue a equacado de cada

modelo estatistico:

y=Xr+2Zg+ Wp +e (equagéo 3)

em que:

y é o vetor de dados;

r € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral;
g € o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios);

p é o vetor dos efeitos de parcela;

e € o vetor de erros ou residuos (aleat6rios).

As letras mailsculas (X, Z e W) representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos.

y=Xr+2Zg+ Wp + e (equacéo 4)

em que:

y é o vetor de dados;

r € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral;
g € o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios);

p € o vetor dos efeitos de parcela, e € o vetor de erros ou residuos (aleatérios).

As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos
efeitos.

Para ambos os experimentos foram estimados 0s parametros genéticos via

REML (Quadro 4), e a predicao dos valores genéticos individuais (BLUP).
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Quadro 4. Estimadores dos parametros genéticos e

Experimentos 1 e 2

estatisticos aplicados nos

Parametros

Experimento 1

Experimento 2

Variancia genotipica ()

— 2
Vg = a4

— 2
V= 05

Varidncia  ambiental entre
parcelas (Vyarc)

— 2
V;)arc = Oparc

— 2
Vparc = Oparc

Variancia residual (V)

SQ
Vo= ol=
e

Variancia fenotipica individual
(r)

VfZVg+Vparc+Ve

Herdabilidade individual no

sentido amplo, ou seja, dos B2 = Vy h2 = Vo
efeitos  genotipicos  totais bVt Vogre + V2 TVt Vogre + Ve
(h3 = h?)
Herdabilidade individual no

. . 2 V;I 2 Vg
sentido amplo, ajustada para h;; = hsi =

; 2 T+, N A A

os efeitos de parcela (hg;) 9 9
Coeficiente de determinacdo v v
dos efeitos de parcela (cZ. = Clure p]}m Clare ’;}m
CZ) f f
Herdabilidade da media de W2 = |8 W2 = Vg
gendtipo, assumindo auséncia me Voarc |V, me Voarc | V.
de perda de parcelas (k%) Vg + ——+7 Vo + ——+7

Acuracia da selecdo de
genotipos, assumindo auséncia
de perda de parcelas (Ac.,n)

Coeficiente de variacao V. v

genotipica (cvy;%) CVgi(%) = ({(—_g) X 100 CVyi(%) = (%) X100

Coeficiente de variagao V. v

residual (cv,%) CVe (%) = <\£(_e) X 100 CVe (%) = ({;) X100

Coeficiente de variacdo relativa oV = Cy I = Cy

(cvy) A T CV

Varidncia do erro de predicédo

dos valores genotipicos, _ _

assumindo sobrevivéncia PEV = Var(g = 9) NA

completa (PEV)

Desvio padrdo do valor

genotipico predito, assumindo SEP = \JV;.(1 — hZ, NA

sobrevivéncia completa (SEP)

Correlagdes genéticas entre NA (T pioe = Cov (91,9)

—bloc

blocos (7, piec) g \[UTZH o2
_ Cov (gmygn)

Entre grupos de dados (1;_44) NA (ry—ga = ﬁ

1} gm -Ign
Média fenotipica observada no oy n,oy
experimento (Média geral = Y) Y=—"— Y= "

Na sequéncia foi realizada analise multivariada de cada experimento, com

base nos valores genéticos preditos (BLUP) utilizando o modelo 104 a analise

multivariada foi conduzida individualmente para cada experimento, utilizando os

valores genéticos preditos pelo método de Melhor Preditor Linear Nao Viesado
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(BLUP). A matriz de distancias genéticas entre os genotipos foi estimada por meio
da distancia generalizada de Mahalanobis (D%, conforme o Modelo 104,
considerando simultaneamente as variaveis avaliadas. Essa medida permite
ponderar as diferencas entre genotipos em funcdo da variabilidade conjunta dos
caracteres, tornando-se adequada para estudos de diversidade genética.

Com base na matriz de distancias, procedeu-se ao agrupamento pelo
meétodo de otimizacdo de Tocher, que aloca os gendtipos em grupos de similaridade
genética de modo a maximizar a homogeneidade intragrupos e a heterogeneidade
intergrupos. Essa técnica foi escolhida por sua eficiéncia em estudos de diversidade,
ndo impondo numero prévio de grupos e permitindo identificar padrdes de

relacionamento entre 0s genoétipos avaliados.

4.4.2. Dados genotipicos

Os valores de pares de bases obtidas por mensuracdo dos
amplicons/bandas através do Gelanalyzer para 15 marcadores SSR foram
convertidos em dados categéricos. A partir da matriz de dissimilaridade, foi
construido um dendrograma utilizando o método de agrupamento UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), com o auxilio do software
GENES (Cruz, 2013).
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5. RESULTADOS

5.1. Fenotipagem do primeiro ensaio

A andlise dos parametros genéticos obtidos via REML revelou variabilidade
entre as cultivares para todas as caracteristicas dendrométricas avaliadas (Tabela
2). A variancia genotipica (Vg) foi mais elevada para o rendimento (VOL = 169,76),

indicando contribuicdo genética significativa para essa variavel.

Tabela 2. Parametros genéticos e estatisticos estimados por meio do modelo
REML/BLUP para as caracteristicas diametro na altura do peito (DAP), altura média
(ALT) e volume de madeira por hectare (VOL) 13 avaliados em 13 gendtipos de teca
experimento 1

Parametros DAP ALT VOL/ m®.hat
Vy 4,020 0,574 169,759
Ve 7,753 1,716 336,831
Vs 11,773 2,2892 506,590
h?, 0,342 + 0,155 0,250 + 0,133 0,335 + 0,153
h%me 0,838 0,769 0,834
AcCcion 0,916 0,877 0,913
CVgin 10,509 6,875 22,214
CVess 14,595 11.891 31,290
CV, 0,720 0,578 0,709
PEV 0,649 0,132 28,106
SEP 0,806 0,363 5,301
Média geral 19,078 11,016 58,653

1 Vg variancia genotipica; V.: variancia residual; Vi variancia fenotipica individual, h?g:
herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo (efeitos genotipicos totais); h2..:
herdabilidade da média de genotipos, assumindo auséncia de perda de parcelas; ACgon:
acuracia da selecéo clonal, assumindo auséncia de perda de parcelas; CVgq,: coeficiente de
variagdo genotipica; CV.y: coeficiente de variagcdo residual; CV,: coeficiente de variacdo
relativa (CV¢/CV,); PEV: variancia do erro de predicdo dos valores genotipicos, assumindo
auséncia de perda de parcelas; SEP: desvio padréo do valor genaotipico predito, assumindo
auséncia de perda de parcelas; Média geral: média fenotipica observada no experimento.

O diametro a altura do peito (DAP) apresentou maior equilibrio entre os
componentes genético (Vq = 4,02) e ambiental (Ve = 7,75), refletindo em
herdabilidade individual moderada (h?; = 0,34) e herdabilidade da meédia clonal
elevada (hzn. = 0,83). Essa ultima também foi alta para ALT (0,77) e VOL (0,83),

reforcando a confiabilidade das médias genotipicas como critério de selecéo.
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A acuracia seletiva (Accon) foi superior a 0,87 para todas as caracteristicas,
indicando alta precisédo experimental. O coeficiente de variacdo genotipica (CVgiy) foi
mais expressivo para VOL (22,21%), o que denota maior variabilidade genética
relativa. O coeficiente de variagao relativa (CV, = CVy4/CV,) foi superior a 0,70 em
todas as varidveis, sugerindo moderada capacidade de expressdo da variabilidade
genética, mesmo sob influéncia ambiental. Os valores da variancia do erro de
predicdo (PEV) e do erro padréo da predicado (SEP) foram baixos para DAP e ALT,
reforcando a robustez das estimativas.

Neste estudo, foram estimados os valores genéticos aditivos (g), as médias
genotipicas (u + g), os ganhos genéticos esperados com a selecdo e as novas
meédias populacionais para as caracteristicas DAP (Tabela 3), ALT (Tabela 4) e VOL
(Tabela 5).

Tabela 3. Ranqueamento das cultivares de teca com base nos valores genéticos
aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho genético e nova média para diametro
a altura do peito (DAP) no experimento 1

Ordem Clones g u+g Ganho Nova Média
1 UNMTRC4 2,538 21,615 2,538 21,615
2 UNMTRC2 2,089 21,167 2,314 21,391
3 UNMTRC6 2,031 21,109 2,219 21,297
4 UNEMATO0191 1,142 20,219 1,950 21,028
5 UNMTRC3 0,868 19,945 1,734 20,811
6 UNMTRC5 0,728 19,806 1,566 20,644
7 UNMTRCS8 0,231 19,308 1,375 20,453
8 UNMTRC10 0,228 19,306 1,232 20,309
9 UNMTRC12 -1,209 17,868 0,961 20,038
10 UNMTRC11 -1,691 17,397 0,697 19,774
11 UNMTRC9 -1,783 17,295 0,471 19,549
12 UNMTRC1 -1,923 17,154 0,272 19,349
13 UNMTRC7 -3,261 15,817 0,000 19,078
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Tabela 4. Ranqueamento das cultivares de teca com base nos valores genéticos
aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho genético e nova meédia para altura
total (ALT) no experimento 1

Ordem Clones g u+g Ganho Nova Média
1 UNMTRC4 1,308 12,325 1,308 12,325
2 UNMTRC2 1,057 12,074 1,183 12,199
3 UNMTRC6 0,336 11,352 0,901 11,917
4 UNEMATO0191 0,311 11,328 0,753 11,769
5 UNMTRC3 0,256 11,272 0,654 11,670
6 UNMTRC5 -0,051 10,966 0,536 11,553
7 UNMTRCS8 -0,136 10,880 0,440 11,457
8 UNMTRC10 -0,213 10,804 0,359 11,375
9 UNMTRC12 -0,344 10,673 0,281 11,297
10 UNMTRC11 -0,379 10,637 0,215 11,231
11 UNMTRC9 -0,524 10,492 0,147 11,164
12 UNMTRC1 -0,601 10,415 0,085 11,101
13 UNMTRC7 -1,021 9,996 0,000 11,016

Tabela 5. Ranqueamento das cultivares de teca com base nos valores genéticos
aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho genético e nova média para volume
de madeira por hectare (VOL) no experimento 1

Ordem Clones g u+g Ganho Nova Média
1 UNMTRC4 22,614 81,268 22,614 81,268
2 UNMTRC2 16,105 74,758 19,359 78,013
3 UNMTRC6 10,255 68,908 16,325 74,978
4 UNEMATO0191 5,673 64,326 13,662 72,315
5 UNMTRC3 3,337 61,991 11,597 70,250
6 UNMTRC5 2,971 61,625 10,159 68,813
7 UNMTRCS8 0,766 59,420 8,817 67,471
8 UNMTRC10 -4,627 54,027 7,137 65,791
9 UNMTRC12 -8,458 50,196 5,404 64,058
10 UNMTRC11 -8,679 49,975 3,996 62,649
11 UNMTRC9 -10,626 48,028 2,666 61,320
12 UNMTRC1 -11,845 46,809 1,457 60,111
13 UNMTRC7 -17,486 41,168 0,000 58,654

A cultivar UNMTRC4 apresentou o maior valor genético aditivo para DAP (g
= 2,538), refletindo sua superioridade genética para essa caracteristica. Sua média
genotipica foi de 21,615 cm, a mais elevada entre as cultivares avaliadas. O ganho
genético estimado com a recomendacdo dessa cultivar para povoamentos
comerciais elevaria a média populacional inicial para 21,615 cm. As cultivares
UNMTRC2 e UNMTRC6 também se destacaram, com ganhos genéticos de 2,314
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cm e 2,219 cm, respectivamente, sendo op¢des promissoras para incremento em
diametro.

Para a caracteristica ALT, a cultivar UNMTRC4 novamente apresentou o
melhor desempenho (g = 1,308 m), com meédia genotipica de 12,325 m. Esse
resultado evidencia seu potencial superior ndo apenas em diametro, mas também
em crescimento em altura. A cultivar UNMTRC2 apresentou o segundo maior ganho
genético (1,183 m), seguida pela cultivar UNMTRC6 (0,901 m).

O volume de madeira por hectare € uma variavel-chave por refletir
diretamente na produtividade da floresta. O clone UNMTRC4 destacou-se
novamente com o maior valor genético aditivo (g = 22,614 m3.ha?’) e média
genotipica de 81,268 m3.ha®, o que indica seu alto potencial para incremento
volumétrico. A selecdo desse clone resultaria em um ganho genético superior a 22
m3.ha’. Os clones UNMTRC2 e UNMTRC6 também apresentaram ganhos
expressivos, com médias genotipicas de 74,758 m3ha’ e 68,908 m3.ha’,
respectivamente, sendo excelentes alternativas para formacéao de jardins clonais.

Os elevados ganhos genéticos observados nas trés caracteristicas
evidenciam a existéncia de variabilidade genética entre os clones avaliados, aspecto
essencial para o sucesso dos programas de melhoramento. A recorréncia dos
mesmos clones entre os melhores para diferentes caracteristicas — especialmente
UNMTRC4, UNMTRC2 e UNMTRC6 — reforca o potencial para selecdo simultanea
com base em indices multivariados, visando a maximizacdo do ganho genético em

multiplas caracteristicas de interesse.

5.2. Fenotipagem do segundo ensaio

A Tabela 6 apresenta os componentes de variancia e 0s parametros
genéticos estimados para as caracteristicas diametro a altura do peito (DAP), altura
total (ALT) e volume de madeira (VOL/m*.ha?). Os resultados foram obtidos a partir
da andlise de modelos mistos via método da maxima verossimilhanga restrita
(REML/BLUP), contemplando a decomposi¢cdo da variancia em seus componentes
genético, de parcela e residual, bem como a estimativa de parametros de

herdabilidade, acuracia seletiva e coeficientes de variagcao.
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Tabela 6. Parametros genéticos e estatisticos estimados por meio do modelo
REML/BLUP para as caracteristicas diametro na altura do peito (DAP), altura média
(ALT) e volume de madeira por hectare (VOL) em nove genétipos de teca no
experimento 2

Parametros DAP ALT VOL/ m3.ha?
V, 9,286 0,577 2468,905
Vpare 0,565 0,645 79,642
Ve 4,325 0,622 1138,778
Vs 14,176 1,844 3687,326
h?, 0,655 + 0,204 0,313+ 0,141 0,670 + 0,206
h?, 0,682 0,481 0,684
C2pare 0,039 0,349 0,022
h?me 0,951 0,692 0,960
ACeion 0,975 0,832 0,979
CVgin 16,067 4,804 30,335
CVess 6,304 5,549 10,704
cV, 2,548 0,866 2,834
[Jbloc 0,943 0,472 0,969
Iy 0,980 0,729 0,989
Média geral 18,966 15,806 163,796

1 Vg variancia genotipica; Vpac: variancia de parcela/bloco; V.: variancia residual; Vi
variancia fenotipica individual, h?y: herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo
(efeitos genotipicos totais); h%;: herdabilidade individual sentido amplo, ajustada para os
efeitos de parcela; c2,,.. destaca-se o elevado efeito de parcela; h?,.: herdabilidade da
média de gendtipos, assumindo auséncia de perda de parcelas; Acgon: acuracia da selecéo
clonal, assumindo auséncia de perda de parcelas; CVyq,: coeficiente de variagdo genotipica;
CVey: coeficiente de variagéo residual; CV,: coeficiente de variagéo relativa (CVy/CV,); r'gpioc:
correlagBes genéticas entre blocos; rgqe: entre grupos de dados; Média geral: média
fenotipica observada no experimento.

Na variavel diametro a altura do peito (DAP), observou-se variancia genética
expressiva (Vg = 9,29) e herdabilidade no sentido amplo de 0,655 + 0,204, indicando
controle genético moderado a alto sobre a expressédo do carater. O coeficiente de
variagéo genético (CVgy = 16,07) foi consideravelmente superior ao coeficiente de
variacdo ambiental (CVey, = 6,30), resultando em uma razéo CV4/CV, de 2,55, o que
confirma a predominancia da variagcdo geneética sobre a ambiental. O efeito de
parcela foi baixo (C%ac = 0,04), sugerindo que o delineamento experimental
minimizou diferencas sistematicas entre parcelas. A herdabilidade na média de
clones (hZ,. = 0,951) e a acuracia seletiva (Acqon = 0,975) foram elevadas,
evidenciando alta confiabilidade das médias para selecdo clonal. Esses resultados
indicam que DAP é um carater promissor para ganhos genéticos consistentes,

podendo ser usado como critério principal de selecéo.
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Quanto a altura média (ALT), a variancia genética estimada foi baixa (Vg =
0,576) em relacdo a média geral (15,81 m), refletida no baixo coeficiente de variacéo
genético (CVgy = 4,80). A herdabilidade no sentido amplo foi de 0,313 * 0,141,
caracterizando controle genético baixo a moderado e menor eficiéncia na selecéao
direta de individuos (Mahesh et al., 2016). Destaca-se o elevado efeito de parcela
(C%arc = 0,35), que representa 35% da variagéo fenotipica, sugerindo influéncia
marcante de condicBes especificas das parcelas no crescimento em altura. A
herdabilidade na média de clones foi moderada (h%,,; = 0,692) e a acuracia seletiva
(Accon = 0,832) indica confiabilidade aceitdvel para selecdo a partir de médias
ajustadas. As correlagBes genéticas entre blocos (rgunoc = 0,472) e entre grupos de
dados (rgqq = 0,728) foram mais baixas em relacdo aos demais caracteres, indicando
maior interacdo genaotipo e ambiente para altura.

O volume de madeira por hectare (VOL), obteve elevada variancia genética
(Vg = 2468,91) e alto coeficiente de variagdo genético (CVqy = 30,34), confirmando
ampla variabilidade entre gendtipos. A herdabilidade no sentido amplo foi alta (0,670
+ 0,206), e o efeito de parcela praticamente desprezivel (C?pac = 0,02). A
herdabilidade na média de clones (h2,. = 0,960) e a acuracia seletiva (Ac¢on = 0,980)
foram muito elevadas, reforcando a robustez da selecdo clonal para esse carater.
Além disso, as correlacdes genéticas entre blocos (rgnoc = 0,969) e entre grupos de
dados (rgga = 0,989) indicam elevada estabilidade genética e auséncia significativa
de interacdo genoétipo e ambiente. Esses resultados colocam o volume como a
caracteristica mais eficiente e, combinado com o DAP, podem com a selecao
simultanea de poucos clones superiores gerar ganhos substanciais em crescimento
e produtividade de madeira por hectare em ciclos curtos de melhoramento clonal.

Os resultados apresentados nas Tabelas 7, 8 e 9 demonstram o
desempenho relativo dos nove clones de teca avaliados no segundo experimento,
considerando valores genéticos aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho
genético acumulado e nova média populacional para as trés caracteristicas
silviculturais estudadas (DAP, ALT e VOL).
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Tabela 7. Ranqueamento dos clones de teca com base nos valores genéticos
aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho genético e nova média para diametro
a altura do peito (DAP) no experimento 2

Ordem Clones g u+g Ganho Nova Média
1 UNMTRC14 4,505 23,471 4,505 23,471
2 UNMTRC16 2,391 21,357 3,448 22,414
3 UNEMAT0191 1,816 20,782 2,904 21,870
4 UNMTRC13 1,291 20,257 2,501 21,467
5 UNEMAT0227 1,015 19,981 2,204 21,169
6 UNMTRC17 -1,711 17,256 1,551 20,517
7 UNMTRC18 -1,740 17,226 1,081 20,047
8 UNMTRC15 -2,385 16,581 0,648 19,614
9 UNMTRC19 -5,181 13,785 0,000 18,966

Tabela 8. Ranqueamento dos clones de teca com base nos valores genéticos
aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho genético e nova média para altura
total (ALT) no experimento 2

Ordem Clones g u+g Ganho Nova Média
1 UNEMATO0227 0,729 16,536 0,729 16,536
2 UNMTRC16 0,633 16,439 0,681 16,487
3 UNMTRC14 0,583 16,389 0,648 16,454
4 UNMTRC15 0,342 16,148 0,572 16,378
5 UNEMAT0191 0,206 16,013 0,499 16,305
6 UNMTRC18 -0,267 15,539 0,371 16,177
7 UNMTRC19 -0,625 15,181 0,229 16,035
8 UNMTRC13 -0,747 15,059 0,107 15,913
9 UNMTRC17 -0,853 14,953 0,000 15,806

Tabela 9. Ranqueamento dos clones de teca com base nos valores genéticos
aditivos (g), médias genotipicas (u + g), ganho genético e nova média para volume
de madeira por hectare (VOL) no experimento 2

Ordem Clones g u+g Ganho Nova Média
1 UNMTRC14 79,660 243,456 79,660 243,456
2 UNMTRC16 43,389 207,185 61,525 225,321
3 UNEMATO0191 27,883 191,679 50,311 214,107
4 UNEMATO0227 22,218 186,013 43,288 207,083
5 UNMTRC13 5,010 168,806 35,632 199,428
6 UNMTRC18 -30,695 133,101 24,578 188,373
7 UNMTRC17 -34,989 128,806 16,068 179,864
8 UNMTRC15 -34,997 128,798 9,685 173,481
9 UNMTRC19 -77,479 86,317 0,000 163,796

34



Em relacdo ao DAP (Tabela 7), o ranqueamento indica que a cultivar
UNMTRC14 apresentou o0 maior valor genético aditvo (g = 4,505) e,
consequentemente, a maior média genotipica (u + g = 23,47 cm). Isso sugere
elevada superioridade genética para incremento da caracteristica. Em sequéncia, as
cultivares UNMTRC16, superior a testemunha UNEMATO0191, e UNMTRC13,
superior & UNEMAT0227, também apresentaram valores genéticos positivos, sendo
promissoras para aumentar o DAP. Ja as cultivares UNMTRC17, UNMTRC18,
UNMTRC15 e UNMTRC19 apresentaram valores genéticos negativos, indicando
predicdo negativa a média populacional para esta caracteristica. O ganho genético
acumulado, ao considerar os cinco primeiros ranqueados, resultaria em um
incremento esperado de aproximadamente 2,20 cm no DAP, elevando a nova média
para cerca de 21,17 cm.

Quanto a altura total (ALT) (Tabela 8), observou-se menor amplitude de
variagdo entre as cultivares, com valores genéticos aditivos variando de 0,729
(UNEMATO0227, testemunha) a -0,853 (UNMTRC17). A testemunha UNEMAT0227
liderou o ranqueamento, seguida pelas cultivares UNMTRC16 e UNMTRC14, todas
com médias genotipicas superiores a 16,38 m. Essa proximidade nos valores sugere
que, para ALT, o ganho por selecdo sera mais limitado em relacdo ao DAP e ao
volume, devido a menor variabilidade genética.

Quanto ao volume de madeira (VOL) (Tabela 9), o ranqueamento evidencia
diferencas marcantes entre as cultivares, com valores genéticos aditivos variando de
79,66 (UNMTRC14) a -77,47 (UNMTRC19). A cultivar UNMTRC14 destacou-se
amplamente, seguida por UNMTRC16, superiores a testemunha UNEMATO0191,
confirmando que a superioridade em DAP geralmente esta associada ao maior
volume por hectare. A selecdo clonal dos cinco primeiros ranqueados resultaria em
um ganho genético acumulado de aproximadamente 35,63 m3.ha™, elevando a nova

média populacional para 199,43 m3.ha™L.

5.3. Diversidade genética baseada em descritores dendrométricos

A matriz de distancias genéticas de Mahalanobis - D2 (Tabela 10), obtida
com base nos valores genéticos preditos (BLUPS) para cada variavel analisada,
expressa a magnitude da divergéncia genética entre as cultivares de teca avaliadas.

Os valores na diagonal principal séo iguais a zero, indicando auséncia de distancia
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de um gendtipo consigo mesmo, enquanto os demais elementos representam a
distancia entre pares de gendtipos. Valores mais baixos indicam maior similaridade
genética, ao passo que valores mais altos sugerem maior divergéncia entre 0s
individuos.

Observaram-se distancias relativamente baixas entre alguns pares de
cultivares (Tabela 10), como UNMTRC3 e UNMTRC5 (D? = 0,819), UNMTRC9 e
UNMTRC11 (D? = 0,632) e UNMTRC10 e UNMTRC5 (D? = 0,145), evidenciando

forte proximidade genética entre esses materiais. Fenotipicamente, UNMTRC10

apresentou DAP médio de 19,306 cm, altura total de 20,309 m e volume individual
de 1,232 m3, enquanto UNMTRCS5 apresentou DAP de 19,806 cm, altura de 20,644
m e volume de 1,566 m3 (Tabela 2). Em contrapartida, distancias elevadas foram
registradas entre UNMTRC7 e UNMTRCS8 (D2 = 11,501) e entre UNMTRC4 e
UNMTRC8 (D% = 17,319), refletindo maior divergéncia genética, o que os torna
potenciais candidatos para cruzamentos visando maximizar a variabilidade genética.

O agrupamento das cultivares pelo método de Tocher resultou na formacgéo
de cinco grupos distintos (Quadro 5). O Grupo 1 reuniu a maioria das cultivares
(UNMTRC3, UNMTRC5, UNMTRC9, UNMTRC10 UNMTRC11l e UNMTRC12),
caracterizados por elevada similaridade genética, corroborada pela matriz de
distancias genéticas (Tabela 9). Considerando o ranqueamento baseado nas
caracteristicas fenotipicas, tais genotipos obtiveram valores intermediarios e
semelhantes para DAP, ALT e VOL.
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Tabela 10. Matriz de Distancias Genéticas de Mahalanobis entre os 13 clones de Tectona grandis L.f. avaliados no experimento 1,
considerando os valores genéticos preditos (BLUPS) obtidos para didmetro & altura do peito, altura de &rvores e volume de

madeira

GENOTIPO 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
1 0,000 1,189 11,911 2,088 9,147 8,729 2,178 3,582 7,020 3,884 4,929 6,061 4,976
2 0,000 9,661 1,963 4,699 9,990 4,832 0,819 2,804 1,647 3,763 5,130 1,464
3 0,000 11,501 4,480 11,846 8,259 11,143 5,402 3,648 11,289 1,235 10,547
4 0,000 9,854 17,319 4,223 4,838 6,233 3,299 10,645 5,504 5,973
5 0,000 10,129 11,592 3,209 0,632 2,018 4,618 4,679 2,316
6 0,000 8,296 10,498 12,634 10,402 2,890 10,444 11,126
7 0,000 8,997 10,167 5,041 8,528 3,597 10,502
8 0,000 1,923 2,505 2,845 7,507 0,145
9 0,000 0,986 5,517 4,209 1,324
10 0,000 5,404 1,507 2,504
11 0,000 8,849 3,127
12 0,000 7,632
13 0,000

Genotipo™: 1 = UNMTRC2; 2 = UNMTRCS3; 3 = UNMTRC7; 4 = UNMTRCS; 5 = UNMTRC9; 6 = UNMTRC4; 7 = UNEMAT0191; 8 = UNMTRCS; 9 =
UNMTRC11; 10 = UNMTRC12; 11 = UNMTRCEG6; 12 = UNMTRC1; 13 = UNMTRC10.
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Quadro 5. Agrupamento pelo método de Tocher para as cultivares avaliadas no
experimento 1

Grupo Gendtipos

UNMTRC3, UNMTRCS, UNMTRC10, UNMTRC9, UNMTRC11, UNMTRC12

UNMTRC2, UNMTRCS8

UNMTRC7, UNMTRC1

UNMTRC4, UNMTRC6

QR W|IN|PF

UNEMATO0191

O Grupo 2, composto por UNMTRC2 e UNMTRCS8, apresentou distancia
pequena (D? = 0,819), sugerindo que compartilham alelos em comum, porém,
mantendo diferencas suficientes para serem usados em cruzamentos com grupos
mais divergentes, contribuindo para o aumento da variabilidade genética. Quanto as
caracteristicas fenotipicas (Tabela 3), UNMTRC2 obteve as maiores médias preditas
para DAP (21,167 cm) e volume individual superior (21,391 m3), enquanto
UNMTRCS8 apresentou maior altura total média predita (19,306 m), evidenciando
que, apesar da proximidade genética, existem diferencas para as caracteristicas
dendrométricas que podem ser exploradas em programas de melhoramento clonal.

O Grupo 3 incluiu UNMTRC7 e UNMTRC1, cultivares préximas entre si (D? =
2,178), contudo, com excecédo da similaridade entre UNMTRC1 e UNMTRC12 (D? =
6,061), ambos o0s gendtipos apresentaram dissimilaridade consideravel com os
demais. O Grupo 4, com UNMTRC4 e UNMTRC6 (D? = 17,318), destacou-se pela
dissimilaridade em relacdo aos outros gendtipos de grupos distintos, configurando
materiais de interesse para aumentar a recombinag&o génica.

Finalmente, o Grupo 5, formado exclusivamente pela testemunha
UNEMATO0191, demonstrou ser altamente divergente, confirmando o potencial desse
clone como fonte de variabilidade genética e como candidato estratégico para
cruzamentos dirigidos. O clone UNEMATO0191 apresentou DAP meédio predito de
21,028 cm, altura total de 20,219 m e volume individual de 1,950 m3 (Tabela 3),
valores superiores aos observados na maioria dos demais genétipos avaliados, o
gue evidencia seu vigor e desempenho produtivo destacado. Essa combinacéo de
alta divergéncia genética e desempenho fenotipico superior reforca sua importancia
nos programas de melhoramento da teca, tanto para ampliacdo da base genética
quanto para a obtencdo de progénies com maior potencial de crescimento e

produtividade volumétrica.
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Quanto as distancias genéticas referentes ao segundo ensaio (Tabela 11), o
menor valor de distancia foi observado entre UNEMATO0191 e UNMTRC16 (D? =
0,694), indicando elevada similaridade genética entre esses genotipos. Ambos o0s
genotipos UNEMATO0191 e UNMTRC16, obtiveram os maiores valores de DAP
médio predito (21,870 e 20,782 cm, respectivamente), altura total predita de 20,782
e 21,357 m, respectivamente, e volume individual predito de 2,904 m3 e 3,448 m?,
respectivamente (Tabela 7).

Por outro lado, a maior distancia genética foi registrada entre UNMTRC14 e
UNMTRC15 (D? = 14,093), sendo ratificado pelo agrupamento de Tocher (Quadro 6),
que agrupou esses materiais em grupos distintos. Diferencas fenotipicas
consideraveis foram observadas entre estes genoétipos, como por exemplo, diferenca
de aproximadamente quatro cm para DAP, sete metros para altura e quatro m? para
volume (Tabela 7).

Foram formados quatro grupos pelo agrupamento de Tocher (Quadro 6). O
grupo 1 composto pelos gendtipos UNEMAT0191, UNEMAT016, UNEMAT0227 e
UNMTRC18, apresentou as menores distancias genéticas entre si, ou seja, maior
similaridade. O grupo 2 (UNMTRC13, UNMTRC15, UNMTRC17) obteve
similiaridade moderada a elevada entre gendétipos. O grupo 3 formado apenas pelo
UNMTRC 19 e o grupo 4 com o gen6tipo UNMTRC 14, foram os mais dissimilares
em todas as comparacfes dois a dois, sendo considerados os mais distantes

geneticamente nesse conjunto.
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Tabela 11. Matriz de Distancias Genéticas de Mahalanobis entre os nove clones de Tectona grandis L.f. avaliados no experimento
2, considerando os valores genéticos preditos (BLUPs) para diametro & altura do peito (DAP), altura média e volume (m*.ha™)

Gendotipo UNEMATO0191 UNMTRC13 UNMTRC14 UNMTRC15 UNMTRC16 UNMTRC17 UNMTRC18 UNEMATO0227 UNMTRC19
UNEMATO0191 0,000 3,614 4,519 4,215 0,694 3,180 1,461 1,549 9,085
UNMTRC13 0,000 11,745 10,469 7,419 2,993 4,179 9,011 14,945
UNMTRC14 0,000 14,093 3,109 8,023 8,702 6,896 10,650
UNMTRC15 0,000 4,381 7,947 2,250 1,727 9,456
UNMTRC16 0,000 5,565 2,839 0,804 9,032
UNMTRC17 0,000 1,764 7,182 4,781
UNMTRC18 0,000 2,501 5,430
UNEMATO0227 0,000 9,786
UNMTRC19 0,000
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Quadro 6. Agrupamento pelo método de Tocher para as cultivares avaliadas no
experimento 2

Grupo | Gendtipos

1 UNEMATO0191, UNEMATO016, UNEMAT0227, UNMTRC18

UNMTRC13, UNMTRC17, UNMTRC15

2
3 UNMTRC19
4 UNMTRC14

5.4. Diversidade genética baseada em marcadores microssatélites

A andlise de agrupamento hierdrquico com base em marcadores
moleculares, utilizando o método de agrupamento UPGMA, permitiu visualizar a
similaridade genética entre as cultivares de teca avaliados (Figura 2). A matriz de
dissimilaridade derivada dos perfis moleculares, forneceu a base para a construcao
do dendrograma, representando graficamente os niveis de similaridade genética
entre os individuos.

A partir do ponto de corte estabelecido (linha pontilhada), observou-se a
formacao de cinco grupos (G1 a G5), entre os 26 genotipos de teca avaliados. O
critério de corte adotado foi nivel de dissimilaridade = 0,99 (99% de dissimilaridade),
representado no dendrograma pela linha tracejada.

O Grupo | foi composto pelos genotipos BR2TRC, TG1FLORA, TG3FLORA
e BR2FLORA, -caracterizando-se por apresentar alta similaridade genética,
evidenciada pelos baixos valores de distancia observados (valores nao
apresentados). O Grupo Il, constituido por dez genétipos (UNMTRC13, UNMTRC16,
UNMTRC18, UNMTRC2, UNMTRC14, UNMTRC19, UNMTRC9, UNMTRC10,
UNMTRC17 e UNMTRC15), apresentou variabilidade genética intermediaria,
indicando um agrupamento heterogéneo, provavelmente formado por cultivares com
origens parentais parcialmente relacionadas, mas sujeitos a processos de selecao
distintos. O Grupo Ill, composto por UNMTRC3, UNMTRC4, UNMTRCS5 e
UNMTRCS6, apresentou também alta similaridade interna, o que pode estar

associado a adocao de cultivares com constituicdo genética semelhante.
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Figura 2. Agrupamento via UPGMA, mostrando a relacao entre 26 clones de 23 cultivares de teca (Tectona grandis), com base

nas distancias genéticas obtidas por anélise de dissimilaridade com complemento do indice (1 - ¢) e indice ponderado para dados
categorizados de 14 marcadores.
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Os genodtipos UNMTRC11, UNMTRC12, UNMTRC8, UNEMATO0227,
UNMTRC7, TG3TRC e UNMTRC1, agrupados no Grupo IV, apresentaram
dissimilaridade intermediaria em relacdo aos demais grupos. Estes gendtipos
apresentaram valores médios de DAP e altura total (ALT), com variagdo moderada
dentro do grupo. Em termos de volume individual por arvore (VOL), os individuos do
grupo 1V, demonstraram valores intermediarios a baixos, coerentes com 0 porte
meédio da arvore. Por fim, o Grupo V, composto unicamente pelo genotipo TG1TRC,
mostrou-se geneticamente mais divergente, destacando-se pela elevada distancia

genética em relacdo aos demais grupos.
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6. DISCUSSAO

Os resultados obtidos nos dois ensaios de avaliacdo fenotipica, evidenciam
elevados valores de coeficientes de variacdo genética (CVg) e amplitudes
significativas de distancia genética, confirmando a existéncia de variabilidade
genética entre os clones de teca testados. Estes resultados sugerem que 0 conjunto
estudado constitui uma base genética adequada para programas de melhoramento
de T. grandis, permitindo a sele¢édo de clones superiores e a recomendacao de
cruzamentos dirigidos para maximizar a recombinacdo génica e a diversidade em
populacdes segregantes.

No primeiro ensaio, as herdabilidades no sentido amplo foram moderadas
para DAP (h?y = 0,34), ALT (h?, = 0,25) e VOL (h?, = 0,33), indicando que a selecéo
pode gerar ganhos relevantes, especialmente quando baseada em médias clonais,
cujas herdabilidades superaram 0,76. Valores semelhantes foram observados no
segundo ensaio, com DAP (h%, = 0,655), ALT (h?; = 0,313) e VOL (h?y = 0,670),
reforcando a consisténcia genética para caracteres de crescimento. Goh et al.
(2013), avaliaram os parametros genéticos em arvores de teca, quanto a altura e o
DAP. Os autores observaram valores de herdabilidade com base na média de
clones variando de 0,318 a 0,634 para altura, e de 0,297 a 0,383 para DAP.
Narayanan et al. (2009), estimaram a herdabilidade com base em média de clones
para altura em arvores de teca e observaram valores de 0,27. Estes resultados
indicam que as estimativas de herdabilidade para estas caracteristicas, normalmente
variam entre baixos a moderados.

A acuracia seletiva elevada em ambos os ensaios (Ac¢on > 0,87 no primeiro
e > 0,97 no segundo) confirma a confiabilidade das estimativas genéticas, permitindo
discriminag&o precisa de clones superiores e minimizando riscos de erro de selegéo,
fator critico em espécies perenes de ciclo longo como a teca (Resende e Duarte,
2007).

O volume de madeira por hectare destacou-se como a caracteristica de
maior potencial para ganho genético, apresentando alto coeficiente de variacéo
geneética (CVy para DAP = 10,509, ALT = 6,875 e VOL = 22,214) no primeiro ensaio
e no segundo ensaio, o CV, foi de 16,067 para DAP, 4,804 para altura e 30,335 para

volume. A altura total apresentou menor variabilidade genética e maior sensibilidade
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a efeitos de parcela e gradientes ambientais, devendo ser utilizada como carater
complementar na selegéo.

Os ganhos genéticos estimados a partir da selecdo dos cinco melhores
clones (incremento médio de 2,20 cm em DAP, 0,65 m em ALT e 35,63 m3.ha™t em
VOL) demonstram impacto pratico significativo sobre a produtividade dos
povoamentos, e corroboram os valores observados por (Tonini et al., 2009).

Os valores de distancia genética observados neste estudo estdo em
consonancia com os relatados na literatura para teca (NAYAK et al., 2025). Estudos
anteriores indicam que a diversidade entre clones de T. grandis, quando estimadas
por caracteristicas dendrométricas, apresenta distancias genéticas intermediarias a
elevadas, com resultados similares aos obtidos em nosso agrupamento.

O menor valor de distancia foi observado entre os gendétipos UNMTRC10 e
UNMTRCS5 (D2 = 0,145), evidenciando elevada similaridade genética entre esses
genotipos, possivelmente associada a origem comum ou a selecdo genotipica
derivada de populagbes geneticamente proximas. Situa¢cdes como essa S80 comuns
em espécies florestais exdticas cultivadas no Brasil, nas quais a introducao inicial de
germoplasmas foi limitada, restringindo a base genética disponivel (Costa et al.,
2007).

Por outro lado, distancias elevadas, como as verificadas entre UNMTRC4 e
UNMTRCS8 (D2 = 17,319), indicam maior divergéncia genética entre os respectivos
genodtipos. Tais diferencas sugerem dissimilaridade no conjunto de alelos que
compdem esses genodtipos, tornando-os potenciais candidatos a cruzamentos
dirigidos com vistas a maximizar a recombinacéo génica e ampliar a variabilidade em
populacdes segregantes (Costa et al., 2007).

Esses achados corroboram observagbes anteriores de estudos com teca
conduzidos no Brasil e em paises tropicais, nos quais a diversidade genética
detectada entre materiais introduzidos tem se mostrado fundamental para o avango
sustentavel dos programas de melhoramento e para a formagcdo de bancos de
germoplasma mais amplos (Anjos et al., 2023).

Neste estudo, os 26 genotipos de T. grandis foram genotipados de forma
precisa, considerando os perfis microssatélites de cada um, porém, recorrendo a
caracteristica multilocus dos marcadores SSR. Por outro lado, Huang et al. (2016),

avaliaram 26 clones de teca oriundos da india, Myanmar e Nigéria, e conseguiram
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distincdo entre clones apenas com analise unilocus, utlizando os loci
CIRAD1TeakA06 e CIRAD3TeakAll, que estdo incluidos nesse trabalho. Os
autores relatam que o fato da discriminacédo ser possivel por loci Unicos, contribui
significativamente no registro e protecdo de cultivares, pois facilita o
desenvolvimento da identidade genotipica, além de aumentar o controle sobre as
matrizes utilizadas na propagagéao vegetativa.

A analise do dendrograma obtido pelo método UPGMA, demonstrou alta
correspondéncia com a origem de cada gendtipo (Quadros 1 e 2), o que pode ser
observado no grupo Il (Figura 2), no qual a maioria dos genoétipos é proveniente da
Malésia. No entanto, alguns clones avaliados nao foram agrupados quanto a origem,
0 que pode sugerir uma base genética comum ou atuagcdo antropogénica entre as
populacdes que originaram estes clones. Nesse tipo de situacdo, desenvolver
estratégias de selecao intragrupo com foco na fixacdo de caracteristicas desejaveis,
como uniformidade fenotipica e estabilidade produtiva, pode ser uma boa decisao
(Alcantara et al., 2013).

O grupo | demonstrado no dendrograma (Figura 2), apresenta caracteristicas
especificas entre os demais gendtipos. Os gendtipos BR2TRC, TG1FLORA,
TG3FLORA e BR2FLORA tém em comum a origem clonal associada a materiais
melhorados de alta performance, caracterizados por crescimento rapido, retiddo de
fuste e boa adaptacéo as condicdes edafoclimaticas locais. Esses atributos reforcam
o potencial desses clones para uso em programas de melhoramento genético de
teca.

O grupo V, composto unicamente pelo genotipo TG1TRC, demonstra
consideravel distancia genética em relagdo aos demais grupos, apresentando
potencial para uso em cruzamentos visando ampliar a base genética e gerar
descendentes de alto desempenho produtivo. Essa estrutura de agrupamento
reforca a existéncia de ampla diversidade genética entre os gendtipos avaliados,
sendo recomendavel priorizar cruzamentos entre grupos distantes (como Grupo V e
Grupo | ou lll) para maximizar o ganho genético com a heterose, enquanto a selegcéo
intragrupo pode ser direcionada para uniformizagédo de caracteristicas adaptativas
especificas.

Deste modo, o fingerprint molecular aumenta a confiabilidade e fortalece o

compromisso do Laboratério de Melhoramento Genético Vegetal da UNEMAT, no
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desenvolvimento de novas cultivares com excelente qualidade, bem como, o
fornecimento de informagdes para a sociedade académica e produtora de teca. Os
resultados alcancados neste estudo, aliados a testes robustos de clones, séo
importantes para a identificacdo de genoétipos superiores e contribuem positivamente

na gestao dos recursos genéticos de T. grandis.
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7. CONCLUSOES

Os resultados obtidos evidenciaram variabilidade genética expressiva entre
os clones avaliados, tanto nas caracteristicas fenotipicas quanto no perfil molecular
gerado por marcadores microssatélites. Essa variabilidade foi corroborada pelos
pardmetros genéticos estimados, como herdabilidade e coeficiente de variagdo
genaotipica.

A aplicacdo da metodologia de fingerprint genético mostrou-se essencial
para a discriminagao precisa entre as cultivares de teca, permitindo sua identificagéo
inequivoca, a caracterizacdo genética detalhada e o suporte técnico-cientifico
necessario ao processo de protecdo das cultivares. Os microssatélites empregados
revelaram-se eficientes para distinguir os genoétipos, atendendo plenamente aos
objetivos propostos na pesquisa.

A consolidacdo de um banco de dados genéticos seguro e bem estruturado,
representa um avanco significativo para o registro de cultivares junto aos érgaos
reguladores, contribuindo para a rastreabilidade a originalidade e a integridade das
cultivares de teca, materiais propagados vegetativamente em escala comercial.
Além disso, os dados moleculares gerados complementam os descritores
morfologicos, fortalecendo os critérios cientificos exigidos nos processos de
protecdo de cultivares.

Os resultados deste estudo contribuem para o desenvolvimento sustentavel
do setor florestal, ampliando a competitividade da cadeia produtiva da teca no Brasil

e promovendo beneficios econémicos, ambientais e sociais de longo prazo.
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