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Resumo 
 
 Métodos de estimativa dos componentes de variância e tipo de transformação dos dados 
acarretam variações consideráveis nas estimativas de herdabilidade. Este trabalho teve como objetivo 
avaliar a influência de dois tipos de transformação de dados na estimativa de parâmetros genéticos, 
para o caráter germinação de sementes, em Ocimum officinalis (Alfavacão). Para a análise estatística, 
os dados foram transformados em raiz quadrada de x + 0,5 e em arco seno da raiz quadrada das 
proporções observadas, em seguida foi realizada análise de variância para o caráter germinação de 
semente. O coeficiente de variação foi baixo (CVe=4,84%) não variando entre os métodos de 
transformação e demonstrando boa precisão para o ensaio. O caráter apresentou alta herdabilidade 
(h2=91%) e uma forte influência ambiental (CVg=9,10%). As transformações dos dados não afetaram 
as estimativas dos coeficientes de determinação genotípica e de variação genética. 

Introdução 
 
Um programa de melhoramento genético vegetal consiste em identificar a variabilidade 

genética da espécie, selecionar os indivíduos superiores e desenvolver cultivares por seleção 
(DUDLEY; MOLL, 1969). 

O delineamento de estratégias eficientes de melhoramento depende, fundamentalmente, do 
conhecimento do controle genético dos caracteres a serem melhorados. Entende-se por controle 
genético, ou base genética de um caráter, todos os mecanismos responsáveis pela herança do caráter, 
tais como número de genes que o governam, as ações e efeitos gênicos, herdabilidade, repetibilidade, 
coeficiente de variação genética e associações genéticas com outros caracteres (RESENDE, 2002). 
Estes fatores são de particular importância para a execução de programas de melhoramento 
(HALLAUER, 2007). 

A herdabilidade diz respeito à proporção relativa das influências genéticas e ambientais na 
manifestação fenotípica dos caracteres e indica, portanto, o grau de facilidade ou dificuldade para 
melhorar determinada característica (RESENDE, 2002). Outro parâmetro relevante nos estudos de 
genética quantitativa é o coeficiente de variação genética, que permite inferir sobre a magnitude da 
variabilidade presente nas populações e em diferentes caracteres (RESENDE, 2002).  
 Fatores como os métodos de estimativa dos componentes de variância, diferentes amostras de 
dados, tipo de transformação e de análise, grau de parentesco entre os indivíduos, e ainda o modelo 
adotado, quando se usa um método específico, acarretam variações consideráveis nas estimativas de h2 
(ROBERT; DUCROCQ, 1996). Comparando alguns destes fatores Freitas (2000) concluiu que 
métodos de estimação, análise univariada ou multivariada, diferentes amostras e tipo de transformação 
de dados, nesta ordem, foram os que mais influenciaram as estimativas de h2 em gado de corte. 
 Este trabalho teve como objetivo avaliar a influência de dois tipos de transformação de dados 
na estimativa de parâmetros genéticos para o caráter germinação de sementes em Alfavacão (Ocimum 
officinalis L.). 
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Materiais e Métodos 
 

Sementes não escarificadas de 15 progênies de Ocimum officinalis foram colocadas em placas 
de Petri previamente forradas com papel filtro e acondicionadas em câmara de germinação do tipo 
B.O.D regulada para proporcionar temperatura de 25 ± 1°C e fotoperíodo de 12 horas. O delineamento 
experimental foi em blocos casualisados, constando de quinze tratamentos (progênies) e três 
repetições, totalizando 45 parcelas. Cada unidade experimental foi constituída de uma placa de Petri 
contendo 50 sementes. 

Para a análise estatística os dados foram transformados em 5,0+x e em arco seno 100/(%)x , 
com os dados transformados foi realizada análise de variância para o caráter germinação de semente, 

estimando a variância genética entre famílias )ˆ( 2
fσ  e a variância fenotípica )ˆ( 2

Fσ pelas seguintes 
equações: 

 

[1] r)2Q1Q(ˆ 2
f −=σ  

[2] r1Qˆ 2
F =σ  

  
Onde 1Q = quadrado médio da família, 2Q = quadrado médio do resíduo experimental, r = 

número de repetições. Com base nestas estimativas, foram calculados o coeficiente de variação 

genético )CVg(  e o coeficiente de determinação genotípico )b( i , equivalente ao coeficiente de 
herdabilidade no sentido amplo, através das seguintes fórmulas:  

 

[3] 100mˆCVg 2
f ×σ=  

[4] 
2
F

2
fi ˆˆb σσ=  

 
Onde m = média geral. As médias entre famílias foram avaliadas pelo teste de Scott-Knott. 
 

Resultados e Discussão 
 
O coeficiente de variação foi baixo e não variou entre os tipos de transformação, 

demonstrando assim boa precisão para o ensaio e para critério de avaliação. A porcentagem média de 
germinação foi de 72,22% (dados não transformados) havendo ampla variabilidade entre progênies 
(p<0,05), sendo que pelas duas transformações, as progênies quatro, oito, quatorze e quinze foram as 
que apresentaram as maiores médias. A menor média foi da progênie seis, pelas duas metodologias 
(Tabela 1). Por se tratarem de sementes não escarificadas, a porcentagem de germinação reflete o grau 
de dormência presente nesta espécie. 

O valor estimado para o coeficiente de determinação genotípico, que equivale a herdabilidade 
no sentido amplo, foi elevado (Tabela 2), sugerindo a possibilidade de ganhos genéticos para menor 
grau de dormência, tendo em vista que o progresso esperado com a seleção depende da herdabilidade 
do caráter, da intensidade de seleção e do desvio padrão fenotípico do caráter (DUDLEY; MOLL, 
1969). 

A variabilidade observada para porcentagem de germinação tem sido atribuída tanto a fatores 
genéticos como ambientais, sendo que, foi encontrado baixo valor para o coeficiente de variação 
genético (Tabela 2), indicando que grande parte da variabilidade apresentada é devido a fatores não-
genéticos. Porém, a relação CVg/CVe superior à unidade, verificada, reflete uma situação bastante 
favorável a seleção (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO; 2004).  

Rego et al., (2005) estudando 26 progênies de Albizia lebbeck estimaram a herdabilidade no 
sentido amplo em 0,79. Vieira et al., (2005) estudando progênies de meio-irmãos de cenoura 
estimaram a herdabilidade em 0,93 e Oliveira, Neto, Nascimento (2003) avaliando 20 progênies de 
açaizeiro estimaram a herdabilidade em 0,58.   



 

 

Em todos estes trabalhos assim como neste estudo, foram encontrados baixos valores para o 
coeficiente de variação genético e altos valores para o coeficiente de determinação genotípico, 
evidenciando a existência de variabilidade e de um alto componente ambiental para dormência de 
sementes. 

Estudos desta natureza são importantes, tanto do ponto de vista ecológico como genético, pois 
permitem estimar de que forma ou em que magnitude as populações podem responder a diferentes 
pressões de seleção impostas pelo ambiente ou em programas de seleção artificial (VEASEY; 
FREITAS; SCHAMMANSS, 2000), determinando os métodos mais eficientes de seleção a serem 
utilizados nos programas de melhoramento vegetal (REGO et al., 2005). 

Assim como no trabalho de Freitas (2000), ficou evidente que os tipos de transformação de 
dados não afetaram as estimativas de parâmetros genéticos, pois valores idênticos foram encontrados 
para herdabilidade no sentido amplo e valores muito próximos são demonstrados para o coeficiente de 
variação genético (Tabela 2). 
 
Conclusão 
 
 Os tipos de transformação de dados não afetaram as estimativas de parâmetros genéticos, 
sendo que a alta h2 e a relação CVg/CVe indicam que métodos de melhoramentos simples poderão ser 
utilizados para a obtenção de ganhos genéticos. 
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Tabela 1. Médias de germinação transformadas em arco seno 100/(%)x  e em 5,0+x , de 

sementes não escarificadas entre 15 progênies de O. officinalis. 

                    Progênie 
Arco seno 100/(%)x  5,0+x  

1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 

10 
11 
12 
13 
14 
15 

0,063 a 
0,061 b 
0,060 b 
0,065 a 
0,058 b 
0,047 d 
0,056 b 
0,068 a 
0,058 b 
0,059 b 
0,058 b 
0,057 b 
0,053 c 
0,066 a 
0,068 a 

8,90 b 
8,67 b 
8,48 c 
9,27 a 
8,18 c 
6,70 e 
7,86 c 
9,59 a 
8,20 c 
8,28 c 
8,19 c 
8,08 c 
7,46 d 
9,30 a 
9,59 a 

Média geral                       0,060                            8,45 
*Médias seguidas de mesma letra na coluna pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott-Knott a 5% de 

probabilidade. 
 

Tabela 2. Análise de variância com dados transformados, coeficiente de variação genético (CVg), 

coeficiente de determinação genotípico (bi), coeficiente de variação experimental (CVe) e relação 

CVg/CVe para o caráter germinação de sementes entre 15 progênies de O. officinalis.   

  

 Dados transformados em 5,0+x  
                                            _______________________________ 
 
 FV                              GL                QM                  CVg                          bi                              CVe(%)              

CVg/CVe   
Progênie                      14             1,925707*            9,06                0,91                    4,83                       1,87        
Bloco                            2              0,911942*       
Resíduo                       28              0,166883 
Total                            44 

  

 Dados transformados em 100/(%)x  
                                         __________________________________ 
 
FV                              GL               QM                   CVg                 bi                    CVe(%)            CVg/CVe 
Progênies                    14             0,000097*             9,10                0,91                    4,84                     1,88 
Bloco                            2             0,000046*      
Resíduo                       28             0,000008 
Total                           44 
*Significativo a 5% de probabilidade pelo teste F. 
 

 


