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Introducao

Batata-doce [Ipomoea batatas (L.) Lam] é uma espécie
autohexaploide (2n = 6x = 90) e por isso estudos genéticos
envolvendo o mapeamento de locos de heranca quantitativa (QTLs)
sao muito complexos.

Ipomoea trifida € um dos seus possiveis ancestrais silvestres
diploides (2n = 2x = 30), cujo genoma tem sido utilizado como
referéncia para estudos genéticos da batata-doce cultivada.

O objetivo deste estudo foi estimar parametros genéticos para
qguatro caracteres de producao de uma populacao de mapeamento
de I. trifida avaliada em casa-de-vegetacao.

Material e Métodos

Foram avaliados 186 genotipos de irmaos-completos originados
do cruzamento M9xM19 realizado no Centro Internacional da
Batata (CIP). A populacao foi avaliada em San Ramon, Peru, em
2016 para pesos seco (PSR) e fresco da raiz (PFR), e pesos seco
(PSV) e fresco de vinha (PFV), em gramas por parcela.

O experimento foi conduzido em delineamento em blocos
completos casualizados, com quatro repeticoes. Foram estimadas
variancias genotipicas, herdabilidades e correlacbes a partir das
analises de modelos mistos para cada carater. Todas as analises
foram realizadas no software R, com o auxilio do
pacote sommer v.4.1.6, utilizando o modelo misto abaixo:

yij = U+ bloco; + genotipo; + erro;;
Em que: genotipo; ~ N(O, Gé) e erroj; ~ N(O, 02).

Resultados e Discussao
PSR PFR PSV PFV

Média (p) 1,43 4,03 54,04 238,26
Variancia genética 2,20***  20,34*** 37,18*** 497,3***
Herdabilidade 0,75 0,76 0,58 0,63

Tabela 1. Parametros genéticos para os caracteres pesos seco (PSR) e
fresco da raiz (PFR), peso seco (PSV) e fresco de vinha (PFV) em populacao
de mapeamento de Ipomoea trifida. Testes da razao de verossimilhanca
(***P < 0,001) para o componente de variancia do genotipo.
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Figura 1. Correlacao entre peso seco da raiz (PSR), peso fresco da raiz (PFR),
peso seco das vinhas (PSV) e peso fresco das vinhas (PFV). O histograma de

cada variavel € mostrado na diagonal;, acima da diagonal, estao os valores
da correlacao (***P < 0,001); abaixo da diagonal, graficos de dispersao.

Houve variancia genética significativa para todos os caracteres, o
gue demonstra a viabilidade da populacao para fins de estudos
geneticos. As herdabilidades para os caracteres relacionados a raiz
(PSR e PFR) foram maiores do que as herdabilidades dos
relacionados as vinhas (PSV e PFV) (Tabela 1). As correlacoes entre
PSR e PFR e entre PSV e PFV foram altas. Por outro lado,
verificaram-se correlacdées negativas moderadas entre caracteres
relacionados a raiz e vinhas (Figura 1).

Conclusoes

Os parametros geneéticos obtidos neste estudo demonstram o
potencial da populacao para a utilizacaco em estudos de
mapeamento de QTLs.
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