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RESUMO: O objetivo dessa pesquisa foi avaliar a sobrevivência e estimar parâmetros genéticos para caracteres de crescimento 
em um banco de germoplasma de Parkia platycephala. Foram mesurados os caracteres altura total (HT, m), diâmetro ao nível 
do solo (DNS, mm) e sobrevivência aos 32 e 44 meses. As progênies de P. platycephala apresentaram sobrevivência média de 
64,6 e 64,4% aos 32 e 44 meses, respectivamente, e variabilidade genética entre procedências considerada de baixa magnitude 
nas idades avaliadas. Os valores de herdabilidade individual no sentido restrito ( ) indicando moderado controle genético, 
enquanto o coeficiente de variação genética (CVgi (%)) sugere alta variabilidade a nível individual. A acurácia seletiva de progênies 
( ) para o DNS foi superior a 50% e tamanho efetivo populacional de 140, nas duas idades. Esses resultados demonstram que 
a base genética do teste é promissora para conservação, produção de sementes com fins ambientais e melhoramento genético.
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ABSTRACT: The objective of this research was to evaluate the survival and estimate genetic parameters for growth traits in a 
Parkia platycephala germplasm bank. The following traits were measured: total height (HT, m), diameter at ground level (DNS, 
mm) and survival at 32 and 44 months. The progenies of P. platycephala showed average survival of 64.6 and 64.4% at 32 and 
44 months, respectively, and genetic variability among provenances was considered low at the ages evaluated. The individual 
heritability values ​​in the strict sense ( ) indicated moderate genetic control, while the coefficient of genetic variation (CVgi 

(%)) suggests high variability at the individual level. The selective accuracy of progenies ( ) for DNS was greater than 50% and 
the effective population size was 140 at both ages. These results demonstrate that the genetic basis of the test is promising for 
conservation, seed production for environmental purposes and genetic improvement.
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1	 INTRODUÇÃO

A degradação ambiental, provocada principalmente pelo desmatamento, tem gerado grande 
preocupação devido as alterações e redução de habitats, extinção e diminuição do número de indivíduos de 
populações arbóreas (Cornacini et al., 2017; Kulevicz et al., 2020). Como consequência desse processo tem-
se a fragmentação florestal, que causa o isolamento geográfico entre populações e a diminuição da densidade 
das espécies local (Aguiar et al., 2020), favorecendo assim, o cruzamento entre indivíduos aparentados ou 
mesmo a autofecundação. Isso somado à ausência de agentes polinizadores, pode levar a diminuição da taxa 
de fecundação cruzada e fluxo gênico, aumento da deriva genética, favorecimento da depressão endogâmica 
(Kageyama; Gandara, 1998; Rocha et al., 2009), e redução do potencial de uso dessas áreas para a coleta de 
sementes com ampla base genética para fins de restauração florestal (Pupin et al., 2017).

Nesse contexto, buscar alternativas que fortaleçam as políticas públicas de recomposição da 
vegetação nativa, como o estabelecimento de áreas produtoras de sementes, a exemplo dos pomares de 
sementes por mudas é importante, uma vez que viveiros florestais e proprietários de terras precisaram ter 
fácil acesso a sementes de baixo custo, em quantidade e qualidade ideal para a restauração/recuperação 
ambiental. Além disso, obter propágulos (sementes) com alta variabilidade genética para esses fins garantem 
a sustentabilidade a longo prazo das árvores reflorestadas (Canuto et al., 2015), e proporcionam maior 
probabilidade de conservação da espécie em meio as adversidades ambientais, a exemplo das mudanças 
climáticas.

O estabelecimento de pomares de sementes pode ser realizado após a seleção de indivíduos 
superiores em teste de procedências e progênies (Otsubo et al., 2015), a partir do monitoramento da 
variabilidade genética de caracteres de crescimento, realizado pela estimativa de parâmetros genéticos, os 
quais possibilitam a seleção dos melhores fenótipos a compor o pomar (Andrade et al., 2020; Cruz et al., 
2020). Além disso, a obtenção de indivíduos com alta variabilidade genética e desempenho silvicultural 
superior é importante para subsidiar trabalhos futuros de melhoramento florestal da espécie alvo, como 
também a conservação da diversidade genética e otimização de ganhos genéticos com a seleção (Oliveira; 
Higa; Silva, 2018; Silva et al., 2022). 

Dentre muitas espécies arbóreas nativas do Brasil que são, de alguma forma, exploradas 
excessivamente, destaca-se a Parkia platycephala Benth., pertencente à família Fabaceae, subfamília 
Mimosóideae e com ampla distribuição geográfica na região Norte e Nordeste do país (Lorenzi, 2013; 
Silva et al., 2012). Conhecida popularmente como fava-de-bolota, faveira ou visgueiro, esta espécie pode 
ser encontrada nos biomas Cerrado, Caatinga, Floresta Amazônica, Mata Atlântica e regiões de transição 
Cerrado/Caatinga (Lorenzi, 2013; Gomes et al., 2019). 

Por ser uma espécie de múltiplos usos, seus frutos são bastante usados como suplemento 
alimentar de animais ruminantes (Alves et al., 2007; Lorenzi, 2013), e suas sementes podem ser usadas 
em reflorestamento de áreas degradadas (Proto et al., 2020). Por possuir um elevado potencial forrageiro, 
nos municípios do estado do Piauí, seus frutos/vagens são bastante explorados, principalmente quando há 
escassez de alimento (período seco do ano) (Silva et al., 2012; Silva et al., 2016). Dessa maneira, considera-
se que esta atividade possa se tornar uma ameaça para a conservação genética da espécie futuramente, logo 
é necessário buscar meios que contribuam com a perpetuação na natureza, e uma delas é a conservação ex 
situ a partir da instalação de pomares de sementes.

Nessa perspectiva, objetivou-se avaliar a sobrevivência e estimar parâmetros genéticos para 
caracteres de crescimento dendrométrico em um teste de procedências e progênies de Parkia platycephala.
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2	 MATERIAL E MÉTODOS

O teste de procedências e progênies de P. platycephala foi instalado em fevereiro do ano de 2017 
na Fazenda Escola Alvorada do Gurgueia, pertencente à Universidade Federal do Piauí (UFPI) - Campus 
Professora Cinobelina Elvas (CPCE), localizada nas coordenadas 8º22’24.17” de latitude sul e 43º51’24.17” de 
longitude oeste, no município de Alvorada do Gurgueia, Piauí. O clima dessa região é considerado semiárido 
quente, classificado por Köppen como BSh (Köppen; Geiger, 1928), com precipitação pluviométrica média 
entre 700 e 1.200 mm ano-1 que ocorre entre os meses de novembro a abril, e temperatura média mínima 
de 26°C e máxima de 37°C (Aguiar; Gomes, 2004).

As progênies utilizadas no teste são oriundas de matrizes de polinização livre, procedentes de 
Eugenópolis, São Gonçalo e Bom jesus, municípios da região sudoeste do Estado do Piauí. Em campo, o 
experimento foi disposto em delineamento de blocos ao acaso (DBC), com espaçamento entre plantas de 3 
x 3,5 m, 20 repetições (Blocos), 45 progênies (15 progênies de cada procedência) e uma planta por parcela. 
Aos 32 e 44 meses após o plantio, foram mensurados os seguintes caracteres de crescimento dendrométrico: 
altura total (HT, m), com o auxílio de uma vara graduada, e o diâmetro ao nível do solo (DNS, mm), por 
meio de um paquímetro digital. Além disso, também foi avaliada a sobrevivência das populações, para 
avaliar a adaptação da espécie ao local de plantio.

Considerando o desbalanceamento experimental dos dados coletados, as análises genético-
estatísticas foram realizadas com o uso de metodologia de máxima verossimilhança restrita (REML), a partir 
do software Sistema Estatístico e Seleção Genética Computadorizada (SELEGEN) (Resende, 2007). Utilizou-
se dois modelos estatísticos após observar baixa divergência genética entre as procedências.

O primeiro modelo foi usado para verificar a existência de diferenças genéticas entre procedências, 
conforme apresentado na Equação 1. 

	 (1)

Em que y é o vetor de dados; r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média 
geral; a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatórios); s é o vetor dos 
efeitos de população (aleatórios); e e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). 

Para as análises individuais e estimativas dos parâmetros genéticos, considerou-se o modelo 
utilizado quando se obtém dados referentes a experimentos de blocos ao acaso, progênies de meios irmãos, 
uma planta por parcela, de acordo com a Equação 2.

	 (2)

Em que y é o vetor de dados; r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média 
geral; a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatórios); e, e é o vetor de 
erros ou resíduos (aleatórios). 

As letras maiúsculas dos dois modelos representam as matrizes de incidência para os referidos 
efeitos (Resende, 2007). Dessa forma, os parâmetros genéticos estimados foram: = herdabilidade 
individual no sentido restrito, ou seja, dos afeitos aditivos; = herdabilidade da média de progênies, ou 
seja, entre progênies; = coeficiente de variação genética aditiva individual; = coeficiente 
de variação genotípica entre progênies; = coeficiente de variação experimental; = Coeficiente de 
variação relativa;  = acurácia da seleção de progênies.
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3	 RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1	 SOBREVIVÊNCIA E VARIÂNCIA ENTRE PROCEDÊNCIAS

A sobrevivência é um fator importante para avaliar a adaptação da espécie ao local de plantio (Pupin 
et al., 2017). Sendo assim, aos 32 e 44 meses de idade, as progênies de P. platycephala apresentaram uma 
taxa de sobrevivência média de 64,6 e 64,4%, respectivamente (Tabela 1).

Tabela 1. Sobrevivência das progênies e coeficiente de determinação dos efeitos de procedências ( ), para os 
caracteres de crescimento em um teste de procedências e progênies de Parkia platycephala Benth., aos 32 e 44 meses 
após o plantio, Alvorada do Gurgueia, Piauí

Procedências
Taxa de sobrevivência (%)

32 meses 44 meses

Eugenópolis 67,00 67,00

São Gonçalo 58,00 57,66

Bom Jesus 68,66 68,66

Média 64,56 64,44

Caracteres

ALT 0,006 ns 0,056 ns

DNS 0,012 ns 0,056 ns

** Significativo a 1% de significância para 1 grau de liberdade (Qui-quadrado tabelado: 6,63), ns não significativo, HT = altura 
total, DNS = diâmetro ao nível do solo, LRT = Teste da razão de verossimilhança. 

Quanto à sobrevivência de cada procedência, é possível observar que apenas a procedência de São 
Gonçalo teve redução em seu percentual, passando de 58,0% aos 32 meses, para 57,7% aos 44 meses, já 
as progênies de Eugenópolis e Bom Jesus, demonstram estabilidade em seus valores para as duas idades 
analisadas, o que indica boa adaptação de suas progênies à região de plantio.

Observa-se ainda, que as progênies de Bom Jesus apresentaram maior percentual de sobrevivência, 
indicando, possivelmente, melhor adaptação ao local de plantio que as demais. Segundo Cornacini et al. 
(2017), para fins de conservação da variabilidade genética é importante manter no experimento indivíduos 
de melhor adaptação, evitando-se, dessa forma, a perda de alelos raros. Nesse sentido, as procedências de 
São Gonçalo e Bom Jesus foram as que tiveram melhor adaptação, com base na sobrevivência. 

Resultados semelhantes de sobrevivência foi encontrado por Avelar et al. (2021) para Eremanthus 
erythropappus (DC.) aos 30 meses de idade (63%), e Cruz et al. (2020) para progênies de Tachigali vulgaris 
(L. G. Silva & H. C. Lima) aos 6, 12 e 18 meses após o plantio (62,1%, 50,9% e 50,7%, respectivamente). 
Conforme Sebbenn et al. (2009) em idade juvenil a seleção natural é mais intensa nos indivíduos endogâmicos, 
causando a eliminação desses indivíduos e com o aumento da idade esse padrão vai reduzindo. 

A análise de Deviance demonstra ausência diferenças significativas a 1% de significância para os 
caracteres avaliados (Tabela 1). Este resultado sugere que a variabilidade genética entre procedências é baixa 
nessas idades de avaliação, o que consequentemente acarreta baixos ganhos genéticos com a seleção de 
indivíduos entre procedências. Sendo assim, a seleção de genótipos entre procedências não é recomendada 
nessas idades. Baixa variação genética entre procedências também foi observada por Morais et al. (2023), 
em populações naturais de P. platycephala, ao usarem técnicas moleculares. 
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Considerando que não foi observado diferenças significativas entre procedências de P. platycephala, 
para as análises individuais e estimativas dos parâmetros genéticos foi utilizado o segundo modelo descrito 
na metodologia (Equação 2).

3.2	 ESTIMATIVAS DOS PARÂMETROS GENÉTICOS

As estimativas dos parâmetros genéticos para a altura total (HT) e diâmetro ao nível do solo (DNS) 
aos 32 e 44 meses de idade são apresentadas na Tabela 2. 

A herdabilidade expressa a confiança no grau de correspondência entre o valor fenotípico e o valor 
genético, tendo o papel importante de quantificar a proporção aditiva da variância genética que pode ser 
herdável e passada para as próximas gerações (Vencovsky; Barriga, 1992; Canuto et al., 2015). Nesse caso, 
para uma melhor interpretação desse coeficiente, de acordo com Resende e Alves (2020), herdabilidades 
entre 0,01 e 0,15 são consideradas baixas, entre 0,15 e 0,50 medianas/moderadas e superior a 0,50, 
consideradas altas. 

Tabela 2. Parâmetros genéticos de progênies de Parkia platycephala para os caracteres adaptativos altura total e 
diâmetro ao nível do solo

Parâmetros

Variáveis

32 meses 44 meses

HT (cm) DNS (mm) HT (cm) DNS (mm)

0,06±0,05 0,18±0,10 0,17±0,09 0,20±0,10

0,24 0,49 0,47 0,52

5,16 9,74 7,20 8,73

2,58 4,87 3,60 4,36

20,44 21,85 16,92 18,71

0,12 0,22 0,21 0,23

0,49 0,70 0,68 0,72

Ne 140,32 140,33

Média geral 286,67 61,17 359,39 79,81

 = Herdabilidade individual no sentido restrito e em nível de média de progênies ( ), coeficiente de variação genética 
aditiva individual ( ), genotípica entre progênies ), experimental ( ) e relativa ( ), acurácia seletiva 
de progênies ( ), diâmetro ao nível do solo (DNS), altura total (HT). Fonte: dados da pesquisa.

As estimativas de herdabilidade individual no sentido restrito ( ) observadas foram de baixa a 
moderada magnitude para altura total, com valores de 0,06 e 0,17 aos 32 e 44 meses, respectivamente, e 
moderada para o diâmetro ao nível do solo, cujos valores nas duas idades foram de 0,18 aos 32 meses e 0,20 
aos 44 meses.

Os valores de herdabilidade média de progênies ( ), para os dois caracteres, variaram de 
0,24 (HT aos 32 meses) a 0,52 (DNS aos 44 meses), sendo considerados de moderada e alta magnitude, 
respectivamente. Tais resultados demonstram que a seleção baseada na média de progênies/famílias é mais 
promissora, visto que apresentou resultados superiores aos encontrados na . Também é possível analisar 
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que o DNS, nas duas idades, apresentou estimativas mais significativas quando comparado a altura total, o 
que demonstra ser mais promissora para a obtenção de ganhos genéticos com a seleção. Pois as chances 
desses genes serem passados para as próximas gerações são maiores (Canuto et al., 2015).

Apesar dos resultados apontarem que a seleção com base na  é mais promissora, a  deve 
ser considerada quando se pretende selecionar indivíduos com base na variância genética aditiva, ou seja, a 
variância que é transmitida aos descendentes (Henriques et al., 2017). Nesse caso, com base nos valores de 

 estimadas nesse trabalho, verifica-se que a seleção precoce aos 32 e 44 meses de idade não é indicada, 
uma vez que os valores de  não apresentaram altas magnitudes, o que pode ocasionar baixos ganhos 
genéticos com a seleção (Senna et al., 2012; Pupin et al., 2017). 

Apesar da seleção precoce nas progênies de P. platycephala não ser promissora nas idades 
avaliadas, vale destacar que o monitoramento genético das progênies em estágio juvenil de crescimento 
tem muita utilidade para o pesquisador que tem o intuito de identificar os melhores indivíduos, famílias 
e procedências, como também analisar a eficiência da seleção precoce (Kageyama; Vencovsky, 1983). No 
caso da P. platycephala há escassez de estudo sobre a viabilidade de sua seleção precoce, o que ressalta a 
importância, a necessidade e a continuidade desse estudo. 

Maior controle genético dos caracteres com o avanço da idade também foram observados por 
Henriques et al. (2017), ao avaliar progênies de Eucalyptus urophylla aos 1, 2, 3, 5 e 7 anos e Avelar et al. 
(2021) com progênies de Eremanthus erythropappus (DC.) MacLeish. 

A partir de estimativas do coeficiente de variação genética é possível investigar onde há maior grau 
de variação genética, se é entre indivíduos dentro de progênies/famílias (  ou entre as progênies/
famílias ( ) (Cruz et al., 2020). Segundo Sebbenn et al. (1998), valores desse coeficiente superiores 
a 7% são considerados altos.  

Visto isso, observa-se que o coeficiente de variação genética aditiva individual  apresentou alta 
magnitude, para altura, apenas aos 44 meses de idade ( = 7,20), enquanto para o DNS, as estimativas 
foram altas nas duas idades analisadas ( = 9,74 e 8,73 aos 32 e 44 meses, respectivamente). Pelas 
estimativas dos coeficientes de variação genética aditiva individual (  e genotípica entre progênies 
( ), nota-se que a população implantada apresenta variabilidade genética, a qual é confirmada pelo 
valor de tamanho efetivo populacional (Ne=140). 

Quanto as estimativas , estas foram considerados de baixa magnitude (< 7%) em todas as 
idades, o que demonstra que a variação genética existente entre os indivíduos das famílias é mais promissora 
para a seleção de fenótipos superiores que a variação entre as famílias. Tais evidências já eram esperadas, 
uma vez que progênies oriundas de polinização livre podem originar indivíduos com diferentes graus de 
parentesco (Sebbenn et al., 2002). 

Os valores do coeficiente de variação experimental ( ) variaram de 16,9% (para HT aos 
44 meses) a 21,8% (para o DNS aos 32 meses) (Tabela 2). Observa-se que com o aumento da idade das 
progênies, houve um decréscimo nas estimativas desse coeficiente, isso pode ser um indicativo de que 
as progênies estão se adaptando ao local de plantio, portanto, reduzindo, a pressão ambiental sobre as 
plantas. Também é importante destacar que as estimativas desse coeficiente refletem diretamente nos 
resultados de herdabilidade, ou seja, quanto menor for o valor de , mais altas serão as estimativas de 
herdabilidades, como pode ser verificado nesse estudo. 

A relação entre o  e o  gerou baixos valores para o coeficiente de variação relativa (
) (HT=0,12 e 0,21; DNS=0,22 e 0,23 aos 32 e 44 meses, respectivamente para os dois caracteres) (Tabela 

1). Logo, pela obtenção de valores menores que “1” indicam situação desfavorável para a seleção (Vencovski; 
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Barriga,1992), tendo em vista ainda a alta influência ambiental sobre o valor fenotípico (Henriques et al., 
2017). 

Em relação a acurácia seletiva de progênies ( ), observa-se valores moderados conforme 
classificação de Resende (2002), com estimativas entre 0,25 ≤  ≥ 0,75 para os dois caracteres estudados. 
Apesar dos baixos valores de , a acurácia assegura boa relação entre o valor verdadeira e o predito, o que 
leva a perspectivas de seleção e ganho (Moraes et al., 2014). Conforme Resende (2002) estimativas de 
acurácia maiores que 50% ( ) indica boa precisão na seleção dos genótipos e ganhos genéticos.  

Numa análise geral dos resultados, nota-se que os valores genéticos estimados indicam possibilidade 
de exploração da variabilidade genética existente na população e a possibilidade de transformação do 
teste de procedências e progênies em um pomar de sementes por mudas, visto que os resultados de 
,  e Ne são promissores, assegurando a seleção de progênies e indivíduos superiores para 
compor o futuro pomar, o qual diante do cenário de incentivos ambientais relacionados aos programas de 
restauração ambiental são fundamentais e indispensáveis.

Como foi observado, as estimativas de parâmetros genéticos aumentaram com o avanço das idades, 
deste modo, a continuidade e monitoramento da variação e estrutura genética do teste de progênies de 
P. platycephala é importante para nortear a conservação ex situ da espécie, como também conduzir as 
melhores estratégias de manejo e obtenção de sementes com ampla base genética. 

4	 CONSIDERAÇÕES FINAIS

	 Aos 32 e 44 meses a base genética das progênies de P. platycephala demonstra ser promissora para 
a formação futura de um pomar de sementes com fins de restauração florestal, como também a obtenção de 
ganhos genéticos com a seleção de genótipos superiores em programa de melhoramento genético. Entre os 
caracteres avaliados, o diâmetro ao nível do solo (DNS) apresenta maior controle genético, logo a seleção 
de genótipos superiores pode ser realizada com base nesse caractere.
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