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RESUMEN

Cordia trichotoma es una especie nativa que estd siendo evaluada para diferentes sistemas forestales. El hecho de que los individuos
empleados en las plantaciones posean algin grado de mejoramiento genético tiene muchas ventajas; para lograr este mejoramiento es
fundamental la obtencién de genotipos superiores, a fin de obtener un mejor rendimiento del producto final. El objetivo del presente
estudio fue estimar la divergencia genética de progenies de C. #richotoma en dos diferentes condiciones de textura de suelo, por medio de
caracteres fenotipicos. El disefio experimental fue bloques completos al azar, un arbol por parcela con 40 (area 1) y 34 (area 2)
repeticiones, con espaciamiento de 3,0 m X 3,0 m. Los caracteres evaluados fueron: didmetro a altura del pecho, altura total de plantas,
didmetro de cuello y altura del primer verticilo. Para estimar la divergencia genética y el agrupamiento de Tocher fue utilizado el método
REML/BLUP. Las distancias entre las progenies en el drea 1 fueron de 2,13 y 47,74 (17 y 15), en el 4rea 2 las distancias entre las progenies
fueron de 3,64 (9 y 15) y 48,28 (12 y 7). Las progenies formaron diez y cuatro grupos distintos (area 1 y area 2). Los caracteres que mas
contribuyeron para divergencia genética fueron didmetro a la altura del pecho-2016 (14,65%) area 1, y altura total de plantas-2014
(14,32%) area 2. Las progenies de C. frichotoma presentaron alta divergencia genética. En programas de mejoramiento, se recomienda el
cruzamiento entre progenies de los grupos mas divergentes para priorizar la ganancia con seleccién de los genotipos mas productivos.

PALABRAS CLAVE: andlisis multivariado, distancia genética, genética cuantitativa, louro-pardo, optimizaciéon de Tocher.

ABSTRACT

Cordia trichotoma is a Brazilian species that has been studied for different forest systems. However, genetic breeding programs could highly
improve species use. To obtain a better yield, it is essential to identify the species genotypes with superior performance. Thus, the work
objective of this work was to estimate genetic divergence in two C. #richotoma progenies tests based on phenotypic traits. The experimental
design adopted was the randomized blocks, one plant per plot, using 40 (area one) and 34 (area two) repetitions, using 3.0 m X 3.0 m
spacing. The evaluated traits were diameter at 1.30 m above the soil (DBH-cm), total height (HT-m), collar diameter at 30 cm above the
ground (DC-cm), and height of the first whorl (HFW-cm). The estimate of genetic divergence and the Tocher clustering method was
petformed using the REML / BLUP method. The genetic distances between the progenies in area 1 were 2.13 and 47.74 (17 and 15). In
area two the genetic distances between the progenies were 3.64 (9 and 15) and 48.28 (12 and 7). The progenies formed 10 and 4 distinct
groups, respectively, in area 1 and area 2). The traits that most contributed to genetic divergence were DBH-2016 (14.65%) in area one,
and HT-2014 (14.32%) in area two. In sumary, the C. #richotoma progenies show high genetic divergence. Regarding breeding programs,
it is recommended to cross progenies from the most divergent groups to heighten the genetic gain through the selection of more
productive genotypes.

KEYWORDS: multivariate analysis, genetic distance, quantitative genetics, louro-pardo, Tocher optimization.
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INTRODUCCION
Cordia trichotoma (Vell,) Arrabida ex Steud., popularmente
conocida como louro-pardo, es una especie nativa que esta
siendo evaluada en plantaciones forestales para formar
sistemas  silvopastoriles, agroforestales y plantaciones
comerciales puras. El potencial econémico de la especie
puede ser comprobado por su desempefio en crecimiento,
que puede llegar hasta 35 m de altura, diametro a la altura
de pecho superior a 100 cm y fuste de hasta 15 m de altura
(Ministério do Meio Ambiente [MMA], 2011). No hay
informaién del uso comercial de la madera, sin embargo,
algunos trabajos destacan que puede ser empleada en
mueblerfa, embarcaciones, barriles, marcos, etc (Correa y
Gongalves, 2012). La plantacion de C. #richotoma en diversos
sistemas de plantacién presenta mas ventajas cuando los
individuos tienen algin grado de mejoramiento genético.
Por ello, es fundamental la obtencién de genotipos
superiores para integrar estos sistemas, a fin de obtener un
mejor rendimiento del producto final (Santos ez al., 2016).
Para la identificacién de individuos superiores es
necesatio el desarrollo de programas de mejoramiento
genético para cada especie. El procedimiento adecuado
para iniciar un programa de mejoramiento es a partir de
ensayos de procedencias o progenies. De esa manera, redes
de ensayos experimentales son establecidas para la
caracterizacion de la diversidad genética de la poblacién de
mejora, con la que se dimensiona la diversidad genética de
la poblacién probada y sirve como guia para la adopcion de
estrategias adoptadas (Cruz, 20006). Esta caracterizacion es
extremadamente importante para una selecciéon adecuada
de los individuos superiores. De esta forma, se garantizan
la diversidad existente en una poblacion, el progreso
genético y la obtencién de genotipos productivos (Cui,
Thomas, Carter, Joseph y Randy, 2001). En un programa
de mejoramiento genético, la poblacién base debe presentar
variabilidad genética y valores medios de los caracteres
productivos de interés econémico a ser mejorados
(Negreiros, Bergo, Migueloni y Pereira, 2013). La
identificacién de genotipos superiores con base en la

divergencia genética es la estrategia mas adecuada patra

iniciar un programa de mejoramiento (Cruz y Carneiro,
2003). Sin embargo, es importante resaltar que es mas
efectivo realizar cruzamientos entre genotipos altamente
divergentes y que presenten buen potencial productivo
(Junior, Lima, Aratjo, Lima y Lima, 2014). Posterior a la
obtencién de la divergencia genética entre los pares de
progenies es importante utilizar métodos de aglomeracion
para separarlos en grupos. El método de optimizacién de
Tocher se constituye en un método de agrupamiento
simultdneo y tiene el criterio de presentar la distancia media
dentro de los grupos siempre menor que la distancia media
entre los grupos (Cruz, Regazzi y Carneiro, 2004, Cruz y
Carneiro, 2003).

OBJETIVOS
Los objetivos del estudio fueron evaluar la divergencia
genética entre progenies de Cordia trichotoma en dos

diferentes condiciones de textura de suelo.

MATERIALES Y METODOS
Semillas provenientes de polinizacién abierta de 30 arboles
matrices de Cordia trichotoma fueron recolectadas en la
reserva de la Empresa Vale y en pequefios fragmentos
forestales localizados entre los municipios de Sooretama-
ES, Brasil (19°11'22,91"S, 40° 5'50,48"W) y Linhates-ES,
Brasil (19° 23' 40,71" S, 40° 3' 51,40" W). Las semillas
recolectadas fueron germinadas en vivero y plantadas en
campo en dos areas con diferente textura de suelo y en un
sistema mixto con progenies de Dalbergia nigra (Vell)
Allemio ex Benth. en junio de 2012 en Sooretama, Espirito
Santo, Brasil. El municipio de Sooretama-ES se encuentra
en la zona natural de tierras calientes, planas y secas. El
clima, de acuerdo con la clasificacién de Koppen- Geeiger
y Af; es tropical caliente himedo con lluvias en el verano e
invierno seco (Alvares ez al., 2013). El indice pluviométrico
es de 1200 mm/afio y la temperatura media es 23,4 °C. El
relieve es predominantemente plano (Instituto Capixaba de
Pesquisa, Assisténcia Técnica y Extensao Rural [Incaper],
2013).

El disefio experimental fue bloques completos al azar,

un arbol por parcela con espaciamiento de 3,0 m X 3,0 m
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entre las especies y 6,0 m X 6,0 m entre la misma especie.
En el area 1 el suelo es arenoso y se realizaron 40
repeticiones. En el area 2 el suelo es arcilloso y se realizaron
34 repeticiones.

Los arboles de las dos areas fueron medidos
anualmente desde el 2013 (12 meses) hasta 2016 (48 meses),
los caracteres evaluados fueron: altura de plantas (ALT; m),
altura del primer verticilo (APV; m), diametro de cuello
(DC; cm a 30 cm del suelo) y didmetro a la altura del pecho
(DAP; cm a 1,30 m del suelo).

Para obtener divergencia genética, se estimaron los
componentes de la varianza y los parametros genéticos
(Santos ez al., 2020), se obtuvieron mediante el método
REML / BLUP (méxima verosimilitud restringida / mejor
utilizando  datos no

prediccién  lineal  insesgada),

balanceados y el  software
SELEGEN®-REML / BLUP (Resende, 2007). Las

pruebas de progenie de polinizacién abierta (medias

genético-estadistico

hermanas) se realizaron considerando un disefio completo
de bloques al azar, una patcela de arbol, un sitio y una sola

poblacion.
y=Xr+Za+e

donde

y = vector de datos

r= vector de los efectos de repeticion (asumidos como
fijos) agregados a la media general

a= vector de efectos genéticos aditivos individuales
(asumidos como aleatotios)

¢ = vector de errores o residuos (aleatorio).

Las letras mayusculas representan las matrices de incidencia de estos efectos.

La divergencia genética entre las progenies fue estimada por
medio de la distancia generalizada de Mahalanobis (D?),
descrita por la expresién propuesta por Cruz y Carneiro
(2003):

Dz =68'¥71s

donde:

D7 = distancia de Mahalanobis entre los genotipos iy 1’
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r__ 1 —_
&= [dq,dy,,,,dy], siendo di =Y - Y
Y= matriz de varianzas y covarianzas residuales
Y;i= media del i-ésimo genotipo en relacién con la j-ésima

variable

Posterior a la obtencién de la matriz de distancia (D?), fue
realizado el analisis de agrupamiento por el método de
optimizacion de Tocher (Cruz y Regazzi, 2001), en el cual
se adopt6 el criterio de que la media de los valores de D2
(intracluster) debe ser menor que los valores de D?
(interclaster). La divergencia genética fue obtenida por el
método REML/BLUP, utilizindose el software genético-
estadistico SELEGEN®-REML/BLUP (Resende, 2016).
La contribucién de los caracteres para la formacion de los
grupos  fue
computacional GENES® (Cruz, 2000).

obtenida con el uso del programa

RESULTADOS Y DISCUSION

La informacién sobre la divergencia de un individuo
candidato contribuye a la planeaciéon futura y utilizacién
eficiente de los recursos genéticos para potencializar y
maximizar el crecimiento y rendimiento en la seleccion
(Santos ef al., 20106). La distancia maxima observada entre
las progenies del area 1 fue de D2 = 47,74 entre las
progenies 17 y 15 y la minima fue de D? = 2,13 entre las
progenies 25 y 27. Las progenies en el area 2 presentaron
distancia maxima de D? = 48,28 entre las progenies 9 y 15,
y la distancia minima fue de D? = 3,64 entre las progenies
12y 7 (Tabla 1).

Con base en los resultados, pueden ser seleccionados
los individuos de las progenies mas divergentes y con mayor
desempefio productivo y/o mayor valor genotipico para
realizacion de los cruzamientos controlados. Otra
informaciéon importante esta relacionada con la Distancia
de Mahalanobis, la cual posibilita cuantificar la contribucién
relativa de los caracteres para la divergencia genética (Tabla
2). Eso permite conocer cuiles progenies pueden ser
utilizadas como una matriz de cruzamiento y cudl caracter
debe ser priorizado y puede auxiliar en la seleccién de
progenies mas promisoras en productividad. Santos ef al.

(2020) relatan, para este mismo experimento, variacion



genética entre progenies de 4,72% a 19,08% para los
caracteres HFT-2016 y DC-2014 en el area 1. Entre tanto,
en el area 2, varié de 10,98% a 23,18% para los caracteres
ALT-2016 y APV-2015. Las estimaciones del coeficiente de
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variacién genética individual fueron de 9,45% a 38,16%
para los caracteres APV-2016 y DC-2014 en el 4area 1. En
el area 2, varié de 21,96% a 46,36% para ALT-2016 y DAP-

2015, respectivamente.

TABLA 1. Distancias de Mahalanobis (D?) en las areas 1 y 2 para el didmetro a la altura del pecho (DAP; cm), altura de planta (ALT; m),
didmetro de cuello (DC; cm) y altura del primer verticilo (APV; cm) en progenies de Cordia trichotoma.

D? de Mahalanobis
Distancias Area | Distancias Area 2
Prog. Mayor Prog. Menor Prog. Prog. Mayor Prog. Menor Prog.

23 34,71 15 9,89 21 8 35,33 25 573 5
19 39,35 15 9,01 2 19 41,45 16 11,38 10

7 31,50 17 5,12 2 7 38,24 9 3,64 12
24 35,81 17 4,42 14 27 38,24 26 6,66 23
21 29,56 17 6,65 27 21 37,77 9 8,70 28
4 2327 8 4,05 16 4 33,04 15 453 14
27 29,59 15 2,13 25 1 43,39 9 773

1 39,83 17 9,17 14 12 32,42 25 3,64

18 36,02 9 10,87 7 23 32,25 25 5,61 10
12 24,57 17 4,76 4 15 48,28 9 25,45 22
28 46,66 20 16,65 12 25 39,45 15 16,38 18
22 34,95 15 4,80 24 17 40,46 29 13,93 20

8 32,74 1 6,49 5 13 39,92 15 5,89 5
25 27,38 15 2,13 27 3 35,18 25 6,12 14
17 4774 15 13,50 16 34,64 25 5,07 7
13 26,03 18 5,86 16 26 38,24 27 12,08

3 36,02 9 8,46 12 10 28,36 25 5,61 23
20 38,77 17 13,23 27 14 28,76 15 453 4

2 26,10 15 5,12 7 6 34,21 15 4,86 7
26 33,89 20 725 13 9 48,28 15 19,98 14
10 39,66 15 8,01 22 5 3255 9 573 8
14 26,16 3 4,42 24 16 41,45 19 9,43 22
6 33,94 15 6,64 24 1 39,20 25 5,76 10
9 38,35 1 10,68 21 29 40,46 17 9,04 6

5 31,66 6 6,49 8 30 39,71 15 10,07 28
16 24,37 19 4,05 4 20 40,84 15 8,01 10

1 34,35 20 9,08 7 18 33,73 15 725 5
29 29,76 17 7,66 14 28 31,93 25 8,49
30 35,29 20 5,61 12 22 28,08 25 6,75 5

Maximo: 47,74 Progenies: 17y 15

Maximo: 48,28 Progenies: 9y 15

Minimo: 2,13 Progenies: 25y 27

Minimo: 3,64 Progenies:12y7
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TABLA 2. Contribucion relativa de los caracteres a la divergencia en las areas 1 y 2 para los caracteres: diametro a altura del pecho (DAP-
cm), altura de planta (ALT-m), didmetro de cuello (DC-cm) y altura del primer verticilo (APV-cm) en progenies de Cordia trichotoma.

Areal Area 2

Variable 7% Variable 7%
ALT- 2013 10,35 ALT- 2013 11,55

DC-2014 7,65 DC-2014 10,64
ALT-2014 10,05 ALT-2014 14,32
APV-2014 9,77 APV-2014 9,36
DAP-2015 7,62 DAP-2015 6,35
ALT-2015 11,35 ALT-2015 8,2
APV-2015 9,69 APV-2015 10,47
DAP- 2016 14,65 DAP-2016 9,76
ALT-2016 736 ALT-2016 11,36
APV-2016 11,51 APV-2016 7,99

El DAP-2016 fue el que mas contribuy6 a la divergencia
(14,65%) y el DC-2014 fue el que menos contribuy6
(7,65%), en el area 1. En el drea 2, la ALT-2014 fue la que
mas contribuy6 a la divergencia (14,32%) y el DAP-2015
(6,35%) fue el que menos contribuyé a la divergencia. Los
demas caracteres también registraron participacién
funcional en la divergencia de las progenies. Las estimativas
de correlaciones genéticas confirmaron asociaciones
positivas significativas entre todos los caracteres, excepto
para HFT-2014 ¢ DBH-2015 en el area 2. El mayor valor
fue observado entre los caracteres DAP-2016 y H-2015 en
las dos areas (0,82 area 1 y 0,93 area 2). El HFT-2015 tiene
asociaciones negativas con H-2014 (-0,07) y DBH-2015 (-
0,13) (Santos e# al., 2020). Kumar, Ravichandran, Dobhal y
Kumar (2016) encontraron que el DAP fue el de mayor
contribucién (23,02%), seguido por DC (22,54%) y el
didmetro de copa fue el de menor contribucién (6,3%).
Singh (1981), basado en D? de Mahalanobis, considera de
menor importancia caracteres que expresan menor
variabilidad. Se sugiere, en este caso, que se descarten los
caracteres que presentaron la menor contribucién a la
divergencia como el DC-2014 (7,65%) en el area 1 y DAP-
2015 (6,35%) en el area 2 (Tabla 2). El gran interés en la

evaluacién de la importancia relativa de los caracteres reside

en la posibilidad de descartar caracteres con poca
contribucién a la discriminacién del material evaluado,
disminuyendo mano de obra, tiempo y costo invertidos en
la experimentacion (Alves, Garcia, Cruz y Figueira, 2003;
Correa y Gongalves, 2012). Eso garantizara la eleccion del
caracter mas adecuado con la finalidad de mejoramiento.
Santos ez al. (2020) relataron ganancia genética a partir de
DAP a los cuatro anos de edad, en ambas 4reas, siendo de
5,72% a 15,45%. La mayor intensidad de seleccion (2,5%)
mostré pequefia poblacién de tamafio efectivo (7,15) y
diversidad genética (0,09) en area 1y en area 2 (= 6,57 y D
= 0,08).

Informaciones sobre las medias y coeficiente de
variacién (C1"%) son base para formacién de los grupos y
pueden también auxiliar al mejorador, al detectar la
divergencia entre grupos (Tabla 3). Los grupos formados
por las progenies del area 1 presentaron las medias
superiores para todos los caracteres. El grupo tres presentd
valores medios mas altos para altura (677,08 cm) y diametro
de copa (392,7lcm) y mantuvo el mayor valor medio
(187,04) sobre los valores medios de todos evaluados en el
agrupamiento de Tocher (Tabla 3), lo que indica el

desempefio supetior de la progenie 33 del grupo 3.
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TABLA 3. Medias generales (1), coeficiente de variacién (C17%) intergrupos y agrupamiento de Tocher a pattir de las distancias genéticas
de Mahalanobis en las areas 1y 2 para el didmetro a la altura delpecho (DAP-cm), altura de planta (ALT-m), diametro del cuello (DC-
cm) y altura del primer verticilo (APV-cm) en progenies de Cordia trichotoma.

Areal Medias para cada grupo

ALT DC  ALT APV DAP ALT APV DAP ALT APV

Grupos Progenies Total 5013 014 2014 2014 2015 2015 2005 20i6 2016 2016

7242142718122282513
1 32614516 29 30 18 074 4136 183 028 465 299 042 507 346 056

2 91 2 0,70 4644 179 032 455 261 049 495 304 0,60
3 310 2 087 4101 174 024 478 296 036 544 333 0,46
4 2328 2 076 4057 195 034 419 306 043 527 349 0,61

5 1 1 0,66 4493 2] 026 486 316 0,34 541 395 0,48
6 19 1 081 4606 207 031 441 296 052 515 365 0,68
7 20 1 091 46,08 242 031 558 3,71 044 569 402 054
8 6 1 071 4491 185 024 561 332 053 591 3,81 0,71

9 17 1 089 4705 202 029 5]2 3,16 0,42 515 336 0,79
10 15 1 0,79 5438 203 034 579 351 0,41 6,47 4,01 0,49
m 0,76 4281 188 028 474 303 043 522 3,51 0,57
CV (%) 62,08 551 47) 727 583 46,61 7201 5535 4036 75,66
Total 30

Area 2 Medias para cada grupo

Grupos Progenies Total ALT  DC ALT APV DAP ALT APV  DAP ALT APV

2013 2014 2014 2014 2015 2015 2015 2016 2016 2016

81972721411122317133
1 2261014651612930 20 27 0,77 3633 187 031 353 254 052 392 299 055

18 28 22

2 25 1 058 3814 196 035 383 287 076 452 433 o7

3 9 1 096 4276 235 046 391 285 089 4.2 329 095
4 15 1 082 3882 178 031 371 233 032 386 387 042
m 077 3668 189 032 355 255 053 394 306 056
CV (%) 60,99 5702 48 6499 674 5381 6678 64,71 6278 66,0l
Total 30
El empleo del método de optimizacién de Tocher, basado progenies en un unico grupo (grupo 1) en las areas 1y 2,
en las distancias de Mahalanobis (D?), posibilité la respectivamente (Tabla 3). Los demas grupos fueron
formacién de 10 grupos (area 1) y cuatro grupos (area 2), formados por maximo dos progenies para el area 1. Costa

con concentracién de aproximadamente 60% y 90% de las et al. (2016) estudiando progenies de Ewucalyptus camaldulensis
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Dehnh por el método de Tocher, considerando la distancia
de Mahalanobis, obtuvo la formacién de 14 grupos
diferentes. Donde aproximadamente 86% de las progenies
se agruparon como parte del grupo 1, siendo el grupo mas
divergente el grupo 14 con una progenie. Coser, Motoike,
Cortreéa, Pires y Resende (2016), estudiando 52 progenies de
Acrocomia  aculeata  (Jacq.) Lodd. Mart, observaron la
formacién de cuatro grupos, de los cuales el primer grupo
reunié 92% de las progenies y el grupo 4 apenas una
progenie. Kumar e a/. (2016) mencionan la formacién de
siete grupos para clones de Dalbergia sissoo Linn., el grupo 1
compuesto por 25 clones, grupo 2 con cuatro clones,
seguido por el grupo 4 con tres clones, y los dos grupos
restantes solo tivieron un clon.

Existen diferencias en relacién con la formacién de
grupos en las dos areas, lo que puede ser resultado de la
divergencia entre los individuos de la misma progenie,
textura del suelo y efectos del sistema de plantio mixto con
Dalbergia nigra. Los suelos de las dos parcelas son muy
semejantes en clase de suelo, relieve y textura (Tabla 4). Asi,
el mayor desarrollo de los drboles en el area AN1 puede ser
una consecuencia de las diferencias de manejo entre las dos
parcelas, desde el plantio hasta el momento actual. Es
importante recordar que los afios de 2014 a 2016 fueron
extremamente atfpicos en cuanto a la precipitacion pluvial
anual, con precipitaciones concentradas y debajo de la
media histérica. Diversas plantaciones forestales fueron
afectadas negativamente en la regién, principalmente
plantaciones nuevas. Estas plantaciones tuvieron perjuicios
de stand (mortalidad) y crecimiento inicial (arranque).

Con todo, la progenie 15 presenté mayor divergencia
en las dos areas, seguida por la progenie nueve (Tabla 3).
Esa diversidad puede estar relacionada con la segregacion
genética ocurrida durante la polinizacién abierta, el flujo
génico entre los individuos y otros factores que
proporcionan variacién genética entre los individuos dentro
de la poblacién (Ashley, 2010). A pesar de que los
individuos pertenecen a las mismas progenies, la
contribuciéon efectiva de la varianza aditiva, dominancia,

epistatica y epigenética son diferentes para cada evento

Verano 2021

reproductivo y llevan a variaciones dentro de cada progenie
(Resende, 2007).

La distancia de Mahalanobis, en conjunto con el
método de aglomeracion de Tocher, es una de las
metodologias mas exactas para aglomerar por criterio de
clasificacién los individuos, genitores o progenies en
grupos. La exactitud de ese método se debe al hecho de usar
los valores genéticos predichos al contrario de fenotipicos
a partir de las matrices de varianzas y covarianzas (Resende,
2007). Los grupos son formados de tal manera que tengan
homogeneidad dentro del grupo y heterogeneidad entre
grupos (Cruz ef al., 2004, Bertan ef al., 2006). Los valores
genéticos predichos son usados en lugar de los valores
fenotipicos, pues contribuyen al analisis de las matrices de
varianzas y covatianzas de los valores genéticos que
completan el componente de distancia de Mahalanobis,
permitiendo as{ alta precisiéon en la formacion de los grupos
por el método de Tocher (Resende, 2007).

Con la finalidad de obtener gano genético en los ciclos
subsecuentes de mejoramiento es recomendable la
seleccion de progenies que se encuentren en grupos de
mayor divergencia y que tengan mayor desempefio
(Ashley, 2010). De

cruzamientos controlados entre individuos/progenies de

productivo manera  general,
grupos divergentes son indicados para aumentar la
variabilidad genética (Resende, 2007). Para las progenies del
area 1 (Tabla 3), deben realizarse cruzamientos entre los
individuos del grupo 1 con la progenie del grupo 10, asi
sucesivamente para ganar diversidad genética. En el area 2,
se recomienda que se haga el cruzamiento de las progenies
del grupo 1 con la progenie del grupo 4 (Tabla 3). Esos
cruzamientos y combinaciones son indicados para
exploracién de individuos intraespecificos, en ciclos de
mejoramiento, promoviendo el estudio detallado de los
efectos de la capacidad de combinacién especiifca sobre los
caracteres estudiados. Nikles y Griffin (1992) relatan que la
supremacia hibrida puede suceder a partir de la heterosis
“per s¢’, epistaxis o complementariedad de caracteres
(efecto aditivo). Todos esos efectos podran ocurrir entre

individuos de grupos divergentes (Santos ef al., 2016).
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TABLA 4. Algunas caracterfsticas fisicas y quimicas de puntos de observacién en las parcelas del ensayo con louro-pardo y jacaranda
(espaciamiento 4 m X 4 m) en tallones experimentales de la Reserva da Vale, Sooretama, ES.

ANI - 20 m de altitud, UTM 385699 m Este y AN2 - 24 m de altitud, UTM 386222 m Este y
7883261 m Sur, Arcsuelo Amarillo Distrocoeso 7881663 m Sur, Arcsuelo Amarillo Distrocoeso
Unidad tipico, horizonte A moderado, textura tipico, horizonte A moderado. Textura
meédia/arcilloso, topo amplio y plano, ensayo en meédia/arcillosa, topo amplio y plano, ensayo
mejor condicion en peor condicion
Horizonte O Ap BA Btl Bt2 @] Ap Btl B2
Profundidad (cm) -1-0 0-20 20-35 35-50 50 - 85+ -1-0 0-20 20-50 50 -100+
Arena
gruesa - 65 - 40 - - 65 - 40
Arena fina (dag - 12 - 17 - - 12 - 17
Rg™)
Limo - 2 - 2 - - 2 - 3
Arcilla - 21 - 42 - - 21 - 39
Clase franco Arcillo franco Arcillo
- arcillo - - - arcillo -
textural arenoso arenoso
arenoso arenoso
co! (dag - 075 - 023 - - 0,69 - 0,20
dm)
P (mg, - 094 - 05l - - 0,66 - 0,45
dm™)
pH H20 - 520 - 6,20 - - 6,00 - 5,00
Ca - 1,26 - 1,07 - - 1,24 - 0,52
Mg - 0,72 - 0,29 - - 0,46 - 0,18
K - 0,10 - 0,04 - - 0,07 - 0,07
Al (cmolc 0,8 - 033 - - 0,20 - 0,84
dm-3)
H+Al - 2,40 - 217 - - 2,42 - 2,62
SB! - 2,08 - 1,40 - - 1,77 - 0,77
cTc - 4,48 - 3,57 - - 4,19 - 3,39
V! - 46 - 39 - - 42 - 23
(%)
ml - 8 - 19 - - 10 - 52
Fe20s at. (da_ g - - - 2,79 - - - - 2,72
sulfarico Rg”)
Ki - - - 1,86 - - - - 1,72

'CO = C organico, SB = suma de bases, CTC = capacidad de intercambio cationico, V = saturacion por bases, m = saturacion por Al.
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Cuando el objetivo sea la recuperacion de genes de los
genitores (materno y paterno), el retrocruzamiento debe
realizarse, preferentemente, con progenitores mas similares
genéticamente (del mismo grupo). El empleo de genitores
similares, diferenciados basicamente por el gen a ser
transferido, permite recuperar el genitor recurrente mas
rapidamente (Dias y Resende, 2001; Kumar ez 4/, 2010).

Un préoximo ciclo de mejoramiento genético de la
especie para cualquier caracter de interés econémico podra
ser realizado con cruzamientos de grupos divergentes. Esos
nuevos individuos que conformarin el préoximo ciclo
podrin ser superiores a la media de los parentales, sea a
partir del efecto de heterosis per se, complementariedad o
heterosis funcional (Li, Howe y Wu, 1998; Lamkey, 1999).
Tanto la heterosis como la capacidad especifica de
combinacién (CEC) entre dos pares genitores divergentes
dependen de la existencia de la dominancia en el control del
caracter y de la presencia de divergencia (Falconer y
Mackay, 1996). Para los grupos de genotipos mas
divergentes existe la posibilidad de evaluarse la capacidad
general y especifica de combinacién de esas matrices, asi
como explorar la heterosis con base en los efectos aditivos
y dominancias, con enorme posibilidad de progenies mas
productivas que sus parentales (Santos ez al., 2016; Kumar
¢t al., 2016).

CONCLUSIONES

Las progenies de Cordia trichotoma presentan alta divergencia
genética en las dos dreas y los caracteres que mds
contribuyeron para divergencia genética fueron el DAP-
2016 y ALT-2014 en el area 2, por tanto, esos caracteres
deben ser considerados y priorizados en los cruzamientos
para exploraciéon de la heterosis.

Por el método de agrupamiento de Tocher, las
progenies fueron separadas en 10 grupos en el drea 1y
cuatro grupos en el 4rea 2. Para programas de
mejoramiento, se recomienda el cruzamiento entre
progenies de grupos mas divergentes para priorizar el gano
con selecciéon con la exploraciéon de cruzamientos de

individuos con mayor potencial productivo.
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