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MELHORAMENTO GENETIVO VEGETAL

ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS DE CARACTERES
RELACIONADOS AO VIGOR DE ESTACAS EM LIPPIA ALBA ()

ELCIO RODRIGO RUFINO (?); WALTER JOSE SIQUEIRA (*); MARCIA ORTIZ MAYO MARQUES (;
CARLOS AUGUSTO COLOMBO (?); ALISSON FERNANDO CHIORATO (%);
JOAQUIM ADELINO AZEVEDO FILHO (4); ANDRE LUIZ LOURENCAO (%);
PAULA YURI YAMAMOTO (2); ANTONIO LUCIO MELLO MARTINS (¢)

RESUMO

A espécie Lippia alba da familia Verbenaceae, aromdtica e medicinal, é um arbusto nativo com muito vigor e
variabilidade genética. O principal interesse dos estudos com esta espécie sdo os 6leos essenciais, cujas fungdes tém
sido comprovadas cientificamente para aplicagdes nas indtstrias de formacos, cosmética, perfumaria e alimenticia.
Apesar desta importancia potencial, inexistem pesquisas sobre estimativas de pardmetros genéticos nesta espécie como
forma de subsidiar o melhoramento que até o presente momento é incipiente. Este trabalho teve como objetivo, avaliar o
potencial genético de Lippia alba, estimando pardmetros genéticos inicialmente em caracteres obtidos em nivel de estacas,
uma vez que € a forma tradicional de multiplicacdo da espécie. Os caracteres avaliados foram: sobrevivéncia (5%),
comprimento de brotos (Cb) e massa de brotos (Mb). Nesses estudos iniciais de parametros genéticos, envolvendo vigor
de estacas, formaram-se trés grupos de progénies com tamanhos efetivos de 30, 23 e 7. Excetuando-se S%, obtiveram-se
altas herdabilidades, no sentido restrito, para os trés tamanhos efetivos, variando de 90,2% a 94,5% para Mb e 95,2 %a
97,1% para Cb. Para S%, os valores de herdabilidade foram moderados, entre 50,0% e 56,0%. Os ganhos genéticos foram
semelhantes também nos trés grupos de progénies formados, refletindo ampla variabilidade genética mesmo para o
grupo de reduzido tamanho efetivo de progénies. As correlacdes genéticas aditivas foram elevadas (87,9% a 99,9%),
com predominio nas correlacdes fenotipicas (G% entre 94,1% a 98,8%). Apesar das correlagdes elevadas de ambiente a
proporcao destes efeitos ambientais na correlagdo fenotipica foi baixa (E% entre 1,2% a 5,9%).

Palavras-chave: melhoramento, ganho genético, correlacdes.

ABSTRACT

GENETIC PARAMETER ESTIMATES OF TRAITS RELATED TO VIGOR OF LIPPIA ALBA CUTTINGS

The species Lippia alba, belonging to the Verbenaceae family, is a vigorous wild bush with aromatic and
medicinal properties. Due to the presence of several essential oils, it is used among others, mostly in drugs and
cosmetics, perfumes. The species is poorly studied and no genetic parameter is known to help breeding programs.
The main purpose of this research was to evaluate survival (5%), branches length (BL) and fresh weight (FW), in
three progenies. High heritabilities, (FM 90.2% - 94.5%; BL 95.2% - 97.1%), in the narrow sense, were observed in all
progeny groups, except for S% (50.0% - 56.0%). Genetic gains were similar for all three traits, strongly suggesting
the presence of large genetic variability. Additive genetic correlations were high (87.9% - 98.8%) and predominate
in the phenotypic correlations (G% - 94.1% - 98.8%). Despite the high environmental correlations, their effects on
the phenotypic correlations were quite small (E% 1.2 % - 5.9%).

Key words: plant breeding, genetic gain, correlations.
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1. INTRODUCAO

Na década atual, tem sido notada a crescente
valorizagdo do consumo de produtos naturais ou
organicos em todo o mundo. Estimulada por essa
mudanga de hédbito dos consumidores e se apegando
fortemente ao marketing positivo que gera na opinido
publica, as empresas do setor de fragrancias, aromas,
cosméticos e, principalmente a de fitoterdpicos, estdo
investindono desenvolvimento de produtos alternativos
usando matérias primas naturais.

Diante desta perspectiva de mercado crescente
para consumo de produtos de origem vegetal (MARTINS
et al., 1995; GRUNwWALD, 1997; CARrRvALHO et al., 2005),
na legislacio dos paises, incluindo o Brasil, houve
alteragdes, adequando-se a esta nova realidade. O
objetivo principal das novas legislacdes é o de proteger
a biodiversidade que existe no planeta (MONTANARI
JuNIOR, 2005). No Brasil, um dos exemplos atuais é o
caso da exploragdo extrativista que se configurou com
o pau-rosa (Aniba roseodora) em extingdo na Amazonia,
para extragdo de linalol na casca (floema) das drvores
para confec¢do de perfumes.

A espécie Lippia alba é reconhecida nos meios
cientificos, como produtora de linalol, principalmente
nas folhas, podendo ser uma opg¢do para exploragdo
agricola sustentada, visando atender a demanda por
este 6leo. O género Lippia foi primeiramente descrito em
1753 por Linnaeu e hoje retine 200 espécies e trés centros
de diversidade, sendo o Brasil o maior deles, com
111 espécies (SALIMENA, 2002). E encontrada em solos
arenosos e nas margens dos rios, agudes, lagos e lagoas,
em regides de clima tropical, subtropical e temperado
(STerFANINT et al., 2002). Devido a autoincompatibilidade
(ScHOCKEN, 2007), suaforma predominante dereprodugéo
é por alogamia. Este trabalho teve como objetivo iniciar
estudos bdsicos de estimativas de pardmetros genéticos
com progénies de meios irméos de quimiétipo linalol
obtidas de uma populagdo recombinante inédita de
Lippia alba, obtida no Instituto Agronémico (IAC), para
caracteres relativos ao vigor de estacas.

2. MATERIAL E METODOS

Uma populagdo-base de L. alba com 296 individuos
foi obtida no Instituto Agronémico, (IAC) em janeiro de
2006, por meio da recombinac¢do em polinizagdo aberta
de 20 clones representando cinco quimiétipos (linalol -
8 gendtipo; limoneno/carvona - 4 gendtipos; citral - 4
genotipos; mirceno/canfora - 3 gendtipos e mirceno -
1 genétipo), estudados por Yamamorto et al. (2008). As
plantas, oriundas desta populagdo, foram mantidas em
substrato constituido de terra argilosa, areia e substrato
HT organico comercial para hortalicas na proporcéo de
2:1:1, respectivamente, em vasos de 10 L sob irrigagéo por

gotejamento. Quando adultas, as plantas pertencentes ao
quimiétipo linalol foram identificadas nesta populagado
segregante, de forma olfativa (trés avaliadores) por ser
um composto aromdtico de f4cil reconhecimento. Nesta
populagdo fenotipicamente varidvel foram coletadas
sementes apenas de plantas de quimiétipo linalol, pois
este seria usado como modelo neste trabalho. Desta
forma, obtiveram-se 23 progénies de meios irméaos que
foram mantidas em bandejas de pléstico com substrato
comercial para hortalicas HT. No mesmo periodo,
também foram obtidas progénies diretamente de sete
clones IAC de quimiétipo linalol oriundos de coletas e
estudados por Yamamoro et al. (2008), totalizando entdo
30 progénies de meios irm&os (23 da populagdo-base e
sete dos clones IAC).

Em razdo da baixa taxa de germinagdo de L.
alba (ScHOKEN, 2007), foi possivel a obtengdo de 8 a 15
plantas meio irmds em cada progénies identificadas
como de quimiétipo linalol. Pelo reduzido nimero de
plantas obtidas por progénie, optou-se pelo plantio das
30 progénies para formar o “matrizeiro clonal” visando
a coleta posterior de estacas de meios irmdos para
realizagdo dos experimentos. As plantas adultas (cerca
de dois meses apds o transplante) de cada progénie
foram clonadas, retirando-se estacas (11/12/2007),
procurando-se uniformiza-las, tanto quanto possivel,
em tamanho e espessura, mantendo-se uma gema para
enraizamento e outra, acima do solo, para brotagdo.
Por este motivo, doravante neste trabalho, as progénies
serdo referidas como “progénies clonais de meios
irméos”. Foram feitas aproximadamente 20 estacas de
cada planta das progénies.

Quando estas estacas completaram 50 dias em
bandejas pldsticas com substrato organico adequado
(HT), realizaram-se avaliagdes de alguns caracteres para
estimar pardmetros genéticos na fase de estacas dentro
do programa de melhoramento de L. alba em andamento
no IAC.

Os caracteres avaliados em nivel de estacas
foram trés: a) taxa de sobrevivéncia (S%), obtida pela
razdo entre o nimero de estacas brotadas pelo total de
estacas plantadas x 100; b) massa fresca total de brotos
em g (Mb), medida em balanga semianalitica com
precisdo de 0,01 mg e ¢) comprimento médio em cm
do maior broto - os dez maiores brotos do total colhido
ou destacado das estacas ou clones de cada planta
descendente meia irmd foram medidos com régua
e feita a média de cada progénie. O delineamento
experimental utilizado para o plantio das estacas de
progénies de meios irméos foi o de blocos ao acaso
com quatro repeti¢des. Portanto, uma estaca de cada
planta segregante da descendéncia de uma das 30
progénies foi considerada como uma repetigdo. Os
caracteres foram avaliados com base em médias de
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progénies de meios irmdos. Foram determinadas as
estimativas de pardmetros genéticos baseadas em
esperangas matematicas do quadrado médio - E(QM)
das andlises de varidncias (ANAVAS) e das esperangas
matemdticas do produto médio E(PM) das anélises de
covaridncias (ANCOVAS) utilizadas para progénies
de meios irmdos, em modelo misto com blocos fixos
e progénies aleatérias. Todas estas estimativas foram
baseadas em VENcoOvsKY (1978), Cruz (2005) e FALCONER
(1981). Os parametros genético-estatisticos estimados e
as férmulas empregadas foram as seguintes:

a) Coeficiente de variacdo ambiental - CVE% =(o, / M)
x 100

sendo: o, = desvio-padrao do residuo experimental e M
= média experimental;

b) Coeficiente de varia¢do genético - CVC% = (o, /M) x
100

sendo: 0, = desvio-padrao genético-aditivo de progénies
de meios irmaos (1/402,);

) Valorb=CV,, / CV_,

E%

d) Herdabilidade no sentido restrito - h?
2

0%, / 1)] x 100

sendo: 0%, = varidncia genética aditiva de progénies de

meios irmaos e r = nimero de blocos;

1% = [OZP / (OZP +

e) Ganho genético absoluto - Gg=h?/100 x o, x k,,,, X p

sendo: k,,, = valor tabelado para selecdo de 20% de
individuos selecionados (Tabela pg 326, CRUZ, 2005); p

=1 para selegdo em ambos 0s sexos.
f) Ganho genético relativo - Gs,, = (G, / M) x 100

g) Correlagao fenotipica - r,,, = (COV

% F(xy)
sendo: COVF(X 0= covariancia fenotfpica entre x e y, o,
= desvio-padrao fenotipico de x, o, = desvio-padrado

fenotipico dey.

/ o, x oFy) x 100

h) Correlagéo genética aditiva
T, = [COVP(W) / (cspX X pr)] x 100

sendo: COV,,,,) = covariancia genética aditivaentrexey,
o,, = desvio-padréo genético-aditivo de x e 5, = desvio-
padréo genético-aditivo de y

i) r, =[COVy /[ (0, x 0,)] x 100

sendo: COV, = covaridncia ambiental entre x e y, o,
= desvio-padrdo ambiental ou do erro experimental
(residuo) e o, = desvio-padrdo ambiental ou do erro
experimental (residuo)de N

j) Contribui¢do de efeitos aditivos na correlagdo
fenotipica entre dois caracteres:

G,=(G/ rF(Xy))x 100

k) Contribuicdo de efeitos ambientais na correlagdo
fenotipica entre dois caracteres:

E,=(E/ I‘F(Xy))X 100

Segundo FALCONER (1981):

1
— 2 2 - h2 _h2 .
Thoy = \/ k 0 X h 0 X Tay +\/ (1-hk (x)) x(1-h (y)) X Ty
_J —

- _/

G E

sendo: r, , = correlagdo fenotipica entre os caracteres

xey

(xy)

Tp) = correlagdo aditiva entre dois caracteres (x e y)

Iy, = correlagao ambiental entre dois caracteres (xey)

h? ) e h% | = respectivas herdabilidades no sentido
restrito dos caracteres x e y.

Para avaliar a magnitude das correlagdes obtidas
optou-se pela classificagio proposta por SHIMAKURA e
RBERO JUNIOR (2006) com as seguintes classes: 0,0 a 0,19 -
muito fraca; de0,20a 0,39 - fraca; de 0,40 a 0,69 - moderada;
de 0,70 a 0,89 - forte e de 0,90 a 1,00 muito forte.

Os dados foram submetidos a andlise de variancia
e de covariadncia utilizando-se o programa SANEST
(MacHADO e ZoNTaA, 1995) e GENES (Cruz, 2001). O
cardter taxa de sobrevivéncia foi transformada para arc
sen V(x/100).

Para verificar a influéncia do tamanho efetivo
de progénies e seu arranjo sobre as estimativas de
pardmetros genéticos, optou-se por trabalhar com
trés grupos de progénies: com 30 progénies (23 de
origem da populacdo base + 7 progénies de clones
IAC); com 23 (somente progénies da populagdo) e
com apenas 7 (progénies IAC). Todos os pardmetros
foram estimados nestes trés grupos formados como
indicado anteriormente. Esperou-se, assim, quantificar
as varidncias e covaridncias em cada tamanho efetivo
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para esta espécie com o intuito de verificar a possivel
ocorréncia de reducdo de variabilidade genética com
reflexos nos ganhos genéticos. Ressalte-se que as 23
progénies obtidas na populagdo foram originadas de
dois ciclos de recombinacdo e as progénies dos sete
clones IAC de somente um ciclo de recombinacao.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As andlises de varidncias e de covaridncias e as
respectivas esperang¢as matemaéticas do quadrado médio
E(QM) e produto médio E(PM) para utilizagdo nas
estimativas de pardmetros genéticos estdo relacionadas
nas tabelas 1 e 2.

As estimativas das varidncias genéticas entre
médias de progénies clonais de meios irmdos foram
superiores as varidncias de ambiente para os trés
caracteres avaliados. As varidncias genéticas entre
progénies de meios irmaos (0%,) foram de tal ordem que
permitiram estimativas elevadas de herdabilidades no
sentido restrito (h,*>90,0%), para os tamanhos efetivos
de progénies testados em caracteres ligados a estacas,
exceto S% (Tabela 3).

Da mesma forma, a propor¢do relativa (%)
dos desvios das médias, devido aos efeitos genéticos
aditivos (CV,) foram superiores ou equivalentes
quando comparados com os de ambiente (CV,), para
todos os caracteres e grupos de progénies formados. O
menor CV_% foi observado para Mb no estudo das sete

progénies IAC, obtendo-se o menor valor (17,9%). A
relagio CV, / CV,, dada por Venkovsky (1978) definida
como valor b reflete a predominéncia, (exceto Mb para
sete progénies), de efeitos genéticos (no caso aditivos)
expressos para os caracteres avaliados. Segundo
VENCOVsKY (1978), valoresdebiguaisouacimadaunidade
significam populag¢des favordveis para o melhoramento
genético. Assim, o cardter mais favordvel a selegdo foi
Cb, cujos valores de b foram maiores que 2,0 nos trés
grupos de progénies estudados. Com as estimativas de b
e de h ? obtidas neste trabalho, podem-se prever ganhos
genéticos significativos, aplicando-se sele¢do truncada
entre as melhores progénies (VENcovsky, 1978, Cruz,
2005). Com intensidade de sele¢do de 20%, observou-se
pela tabela 3, estimativas de ganhos genéticos absolutos
(Gs) praticamente semelhantes entre os trés tamanhos
efetivos de progénies. Em termos de ganhos relativos
(Gs%), os valores diferiram mais devido as diferengas
entre as médias dos trés grupos de progénies formados.
OsmaioresGs, foramestimados paraas progénies desete
clones TAC (28,32% - Mb e 29,05% - Cb). Curiosamente,
esse fato ocorreu para tamanho efetivo menor (sete
progénies IAC com um ciclo de recombinacdo) quando
poderia ser esperada menor varidncia genética com
perdas de alelos (deriva genética) por questdes de
amostragem. Ressalte-se, entretanto que, conforme
comentdrios anteriores, os ganhos absolutos assumem
valores muito préximos entre si para todos os tamanhos
de populagdo de progénies, porém nas médias houve
maiores diferengas. As médias para as sete progénies

Tabela 1. Quadrados médios das ANAVAS para obtencdo de parametros genéticos em trés tamanhos efetivos de progénies

clonais de meios irméaos

Massa de brotos (g pl'')

Comprimento de brotos (cm)

Quadrados médios

Numero de progénies

30 23 7 30 23 7 E(QM)
QM, (%) 1,1469 0,1355 26,0300 0,0112 0,074 12476 o, +bo?,
QM, 0,1333 26,7664 22,9996 0,0131 1,1319 0,6668 o,
CV,, 20 196 20,1 153 152 14,6

(**): altamente significativo pelo teste F (p<0,01); b= niimero de blocos; QM, = quadrado médio de progénies; QM = quadrado
médio do erro; CV,, = coeficiente de variagdo experimental; E(QM) = esperan¢a matemadtica do quadrado médio; o?, = variancia

do erro experimental; o’ = variancia genética de progénies.

Tabela 2. Quadrados médios das ANAVAS (X+Y), produtos médios das ANCOVAS e esperangas matemadticas para estimativas
de correlagbes em trés tamanhos efetivos de progénies clonais de meios irm&os

X =Massa (g pl'!) + Y = Comprimento de brotos (cm)

Quadrados médios Niimero de progénies Pro}dqtos Nimero de progénies
médios
30 23 7 E(QM) 30 23 7 E(PM)
QM,(**) 304777 293804 26,6457 O, +bo?, PM, 1,2822 1,6086 17553  cov+bcov,
QM, 1,3182 1,4509 1,3182 o’ PM, 0,0876 0,0951 0,322 cov,
CV.(.,) 153 152 14,6

(**): altamente significativo pelo teste F (p<0,01); b: nimero de blocos; QM,: quadrado médio de progénies; QM,: quadrado
médio do erro; CV,: Coeficiente de variagdo experimental; E(QM): esperanca matemética do quadrado médio; E(PM): esperanca
matemaética do produto médio; 0°: varidncia do erro experimental; OZP: variancia genética aditiva de progénies; cov,: covariancia
do erro experimental; cov, = covaridncia genética aditiva de progénies.
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Tabela 3. Estimativas de parametros genéticos em caracteres de estacas para trés diferentes tamanhos efetivos de progénies
clonais de meios irmaos. Dados obtidos com médias de parcelas

Cardter Progénies M o2, h? Cv, Cv, b G, G,
%
~30 0,55¢g 0,034 918 335 20,0 1,7 0,123 224
(Populagdo + IAC’s) ’ ’ ’ ’ ’ ’ ’ ’
Massa fresca de brotos (Mb) 2 - 0,59¢ 0,030 90,2 29,6 19,5 1,5 0,115 19,7
(Populagio)
(IA7C’s) 043¢ 0,032 945 17,9 20,1 09 0,122 283
(Populage”?(())+ IAC’S) 695cm 6410 958 364 153 24 1,734 250
Comprimento de brotos (Cb) 23 i 736cm 6,196 952 338 15,2 22 1,700 23,1
(Populagao)
7 6,6lcm 5580 97,1 42,1 14,6 29 1,629 290
(IAC’s)
30
(Populag@o 96,81% 180,86 514 17,8 17,3 10 17,33 17.9
+IAC’s)
Taxa de sobrevivéncia (S,) 23 96,95% 204,19 559 18,8 16,8 1,1 19,09 19,7
(Populacao)
7 96,73% 162,11 54,6 169 154 1,1 16,92 17,5
(IAC’s)

M: média; 0, variancia genética aditiva entre progénies; h 2 herdabilidade no sentido restrito; CV,,, Coeficiente de variacdo genética;
CV,,: Coeficiente de variagdo ambiental; b: Relagio CV,, / CV_: G, Ganho de selecdo absoluto; G, Ganho de selegio relativo.

IAC foram menores comparativamente as demais de
maior tamanho efetivo, contribuindo para o incremento
de Gs,. Resultados opostos foram avaliados por
MONTANARI JUNIOR, (2005), que obteve baixas estimativas
de herdabilidade, inclusive com valores negativos,
evidenciando problemas de tamanho de amostra, com
redugédo da variabilidade genética em sete progénies de
meios irmdos de Pfaffia glomerata. Como causas possiveis,
também foram apontados o menor controle ambiental e
a colheita precoce das plantas, quando nio havia ainda
a completa expressdo fenotipica para biomassa.

As estimativas de parametros genéticos em Lippia
alba sdo inéditas e foram baseadas somente em progénies
clonais de plantas de quimiétipo linalol, identificadas
a priori. E importante mencionar que mesmo dentro
de um tnico quimiétipo majoritdrio (linalol), houve
plena recombinagdo génética entre os individuos de
outros quimiétipos da populagdo-base propiciando
consideravel variabilidade genética entre as progénies
de meios irmaos nos caracteres avaliados em estacas.
Mesmo no caso de progénies derivadas de somente sete
clones IAC de quimiétipos linalol, dos quais se esperaria
uma recombinacdo mais restrita comparativamente
aquela ocorrida entre as plantas da populacdo-base
(296 plantas), resultando nas 23 progénies também
linalol aqui estudadas, todos os paradmetros genéticos
obtidos foram praticamente equivalentes. Este fato
demonstra que ndo houve perdas da variabilidade
genética provocada por deriva genética ou por
restrigdo de recombinacdo, provavelmente pela espécie

Lippia alba ser autoincompativel e, portanto, alégama
(ScrOCkEN, 2007), resultando em heterozigosidade
nos loci. Trata-se, portanto, de uma espécie muito
favordvel para o melhoramento genético, pois mantém
elevada variabilidade genética mesmo em populac¢ées
pequenas. A selecdo de individuos superiores pode
ser feita por meio de sele¢do massal diretamente em
populacdo segregante ou em progénies, fixando-se
o gendétipo superior a cada ciclo de recombinagdo e
selecdo (YamamoTo et al., 2008; ScHOCKEN, 2007). Mesmo
com todas as facilidades que esta espécie oferece, o
melhoramento no Brasil ainda é incipiente (SILvA JUNIOR,
1998; SALIMENA, 2002; Biast e Costa, 2003; EHLERT et al.,
2003). Outros caracteres importantes do ponto de vista
agrondmico e fitoquimico como, producdo de massa
fresca e seca de folhas, resisténcia a doengas e pragas, drea
foliar, porte de planta, rendimento de 6leo total e perfil
cromatografico deverdo ser avaliadas, posteriormente,
em vdrios locais em continuidade ao estudo iniciado no
presente trabalho.

Sdo apresentados na tabela 4 os resultados das
estimativas dos coeficientes de correla¢bes fenotipica
(rF%), genética aditiva (r A%) e de ambiente (rE/ ), bem
como a contribui¢do destas duas tltimas na correlagdo
fenotipica, aplicando-se a férmula proposta por SIQUEIRA
et al. (1993). Foram determinadas r Ay, € Ty, SOMente para
os casos onde houve presenca de correlagio fenotipica de
elevada magnitude. No cardter S% ndo houve correlagdo
fenotipica com Mb (- 3,98%) e nem com Cb (- 1,17%),
revelando estar sob controle genético independente.
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A determinacdo de correlagGes entre caracteres é
importante do ponto de vista do melhoramento, pois se
pode praticar selegdo indireta, utilizando-se caracteres
de maior herdabilidade (menos influenciada pelo
ambiente) de mais f4cil avaliagdo para obter ganhos
genéticos em outros caracteres de baixa herdabilidade
(VENCOVsKkY, 1978 e Cruz, 2005).

Pelos resultados da tabela 4, constata-se que todas
as estimativas de correlagdes se classificaram entre
moderada, forte e muito forte, indicando relagdo linear
entre os caracteres estudados (Cruz, 2005), com valores
positivos e acima de 69,0%. Valores entre fortes e muito
fortes foram observados para as correlagdes genéticas
aditivas (87,68% a 99,9%), dentre os trés grupos de
progénies avaliadas, indicando que os alelos aditivos
exercem efeitos simultdneos e no mesmo sentido para
ambos os caracteres Mb e Cb. Segundo FaLcoNer (1981),
a presenga de correlacdes genéticas reflete 0 mecanismo
de agdo pleiotrépica dos genes, ou seja, a magnitude
da correlagdo expressa a quantidade pelas quais dois
caracteres sdo influenciados pelos mesmos genes. O
ambiente também pode atuar causando correlagio tanto
positiva quanto negativa, dependendo dos caracteres
(FALCONER, 1981; RamarHo et al., 2000). Por outro
lado, Cruz (2005) também considera como causas de
correlagdo entre caracteres, além do pleiotropismo, as
ligacdes génicas em situagdes de desequilibrios. Se nao
houver forte ligacdo entre os genes, a correlagdo pode ser
alteradaem geragdesavangadas por quebranos conjuntos
génicos pelas permutas (Cruz, 2005). Novamente, as
correlagdes considerando-se somente sete progénies
IAC, foram maiores parar, er,, em comparagdo com as
23 e 30 progénies, estas duas praticamente semelhantes
entre si. Para o caso de estimativas de correlagdes, em
que sdo utilizados produtos médios e covaridncias

Tabela 4. Estimativas de correlagdes fenotipica (rF% ), genética
aditiva (r,,) e de ambiente (r,), e de contribuigdes dos
efeitos genetlcos aditivos (G ) e de ambiente (E,) na
correlagdo fenotipica, baseadas em progénies clonais de
meios irmdos. Dados obtidos com médias de parcelas para
dois caracteres avaliados em estacas

Nimero de progénies

Carater 30 27 7
Iy, =898 I, =863 T, =960
r,, =911 r,., =877 r,,=999
Mb x Cb Iy, =748 Iy, =744 Iy, =695
G,=950 G,=94.1 G, =988
E,=50 E, =59 E =12

ry,, : correlagdo fenotipica; r,,,: correlagdo aditiva; ry,, : correlagdo
de ambiente; G,,: proporgdo dos efeitos genéticos na correlagao
ambiental; E, : proporg¢éo dos efeitos ambientais na correlagio
de ambiente; Mb: massa de brotos (g); Cb: comprimento de
brotos (cm).

(ANCOVA) os valores podem ser superestimados em
populagdes pequenas, como no caso das sete progénies
IAC. MoNTANARI JUNIOR, (2005) observou correlagGes
genéticas acima de 100,0% em fungdo, provavelmente
do reduzido nimero de progénies avaliadas para P.
glomerata. Nestes casos, quando houve inconsisténcia
nos resultados, o autor aplicou a correlagdo linear
de Pearson por meio das médias fenotipicas obtidas,
desprezando-se os resultados der,,,.

Foram obtidas correlagdes positivas de moderada
(69,5%) a forte (74,5%) para correlagdes de ambiente,
r,,. Da mesma forma que foi comentado anteriormente,
sobre o residuo de ANAVA de progénies de meios
irmdos conter tanto efeitos médios de causas ndo
genéticas quanto genéticas (varidncias dentro de
progénies) (SIQUERA et al., 1993, 1994), estas ultimas
contribuiram para a elevagdo dos valores estimados de
Iy, FALCONER (1981) apresenta estimativas de correla¢des
genuinamente ambientais, estimadas diretamente
pelas correlagdes fenotipicas em linhas endogéamicas e
cruzamentos e aquelas com efeitos de causas genéticas

ndo aditivas em r, -

Nos resultados de r,, da tabela 4, para os trés
tipos de progénies avahadas os valores foram muito
proximos. De qualquer forma, os caracteres avaliados
em nivel de estacas possuem predominio de efeitos
genéticos ao invés do ambiente em todos os tipos
de progénies testados. Esta afirmac¢do pode parecer
incorreta ao observarmos que as magnitudes das
correlagdes de ambiente foram, de certa forma, elevada
(69,0% a 75,0%). Entretanto, segundo SIQUERA et al.
(1993), usando-se a férmula geral de r,, apresentada
por FALCONER (1981), pode-se fazer a partlgao nos efeitos
de “ambiente” (E,) e genético (G,), e verificar quanto
representa proporcionalmente cada um deles para r,,.
Pela tabela 4, observaram-se valores muito baixos de
E% 1,0% e 6,0% nos trés grupos de progénies, enquanto
para G%, foram maiores que 94,0% na contribuigdo para
r,,- Significa que a correlagéo fenotipica estimada para
as os caracteres avaliados em estacas de progénies é
explicada principalmente pelos efeitos genéticos.

4. CONCLUSOES

1. Apopulagdode L. alba, quimiétipolinalol, obtida
no IAC possui variabilidade para fins de melhoramento
genético, quanto a caracteres inerentes as estacas.

2. As estimativas de pardmetros genéticos sdo
semelhantes, independentemente do tamanho efetivo e
dos tipos de agrupamentos formados pelas progénies.

3. Houve predominio de efeitos genéticos aditivos
do que os de ambiente nas correlagdes fenotipicas entre
os caracteres avaliados.
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