FRANCIELLE DE MATOS FEITOSA

ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS E SELECAO DE GENOTIPOS
DE CAFE ARABICA COM BASE EM REML/BLUP E MARCADORES
MOLECULARES

Dissertacao apresentada a
Universidade Federal de Vigosa,
como parte das exigéncias do
Programa de Pés-Graduacdo em
Genética e Melhoramento, para
obtencdo do titulo deMagister
Scientiae

VICOSA
MINAS GERAIS - BRASIL
2017



Ficha catalografica preparada pela Biblioteca Central da Universidade
Federal de Vigosa - Campus Vigosa

T
Feitosa, F rancielle de Matos, 1991-
F3lle Estimativa de parametros genéticos e selegdo de genotipos
2017 de café ardbica com base em REML/BLUP e marcadores
moleculares / Francielle de Matos Feitosa. — Vigosa, MG, 2017.
X, S1f. :il. ; 29 cm.

Inclui apéndices.

Orientador: Eveline Teixeira Caixeta.

Disserta¢do (mestrado) - Universidade Federal de Vigosa.
Referéncias bibliograficas: £.47-51.

1. Cafeeiro - Melhoramento genético. 2. Coffea arabica. 3.
Hemileia vastatrix. 4. Colletotrichum kahawae. 1. Universidade
Federal de Vigosa. Departamento de Genética e Melhoramento.
Programa de Pés-graduagdo em Genética e Melhoramento.

II. Titulo.

CDD 22 ed. 633.73




FRANCIELLE DE MATOS FEITOSA

ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS E SELECAO DE GENOTIPOS
DE CAFE ARABICA COM BASE EM REML/BLUP E MARCADORES
MOLECULARES

Dissertagéo apresentada a
Universidade Federal de Vigosa,
como parte das exigéncias do
Programa de Pos-Graduagdo em
Genética e Melhoramento, para
obtencdo do titulo de Magister
Scientiae.

APROVADA: 07 de julho de 2017.

At fpdd

Antonio Klves Pereira fNéy Sussumu Sakiyama

77 {ar %

Eveline Teixeira Caixeta
(Orientadora)




“Portanto dele, por Ele e para Ele sdo todas as coisas. A Ele seja a gloria
perpetuamente! Amém”
Romanos 11:36



A Deus,
Minha familia,

A meu noivo Edcassio,
Dedico.



AGRADECIMENTOS

Agradeco primeiramente a Deus por estar sempre presente em minha vida e me
guiar nessa jornada;

Agradeco a Universidade Federal de Vicosa (UFV) e ao curso de Pés-Graduacéo
em Genética e Melhoramento pela oportunidade de ensino;

Ao Conselho Nacional de Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldgico (CNPQ)
pela concesséo de bolsa de estudos;

A D. Sc. Eveline Teixeira Caixeta, pela orientacéo, confianca, pela oportunidade
e pelos ensinamentos transmitidos;

Aos meus coorientadores Antonio Carlos Baido de Oliveira e Marcos Deon
Vilela de Resende pelos conhecimentos e sugestdes valiosas;

Ao pesquisador Antonio Alves Pereira e 0o Ney Sussumu Sakiyama por
aceitarem participar da minha banca de defesa e pelas sugestdes no trabalho;

Aos meus pais, Francisco e Selma pelo amor e por estarem sempre presentes em
minha vida;

Aos meus irméos Francielton, Francielma e Marcelo, em especial a minha irma
Francielma por sempre me apoiar e acreditar em mim;

A minha sobrinha Emylly pelo amor e carinho;

A meu noivo Edcéassio Dias pelo companheirismo, amor, carinho e sempre
acreditar em mim;

Aos colegas do laboratério BioCafé, pela amizade, conselhos e risadas, em
especial a Dénia, Emilly e Tiago por ndo medirem esforcos eajuaigem;

Aos meus amigos de Montes Claros e da graduacao pela amizade, em especial
Annanda e Maria Helena por sempre me ajudarem;

As colegas de republica pelo acolhimento e momentos de descontracéo;

Aos amigos que fiz em Vicosa, pelo carinho e momentos de lazer, em especial a
Flavia, Mariane e Leticia;

A Igreja Presbiteriana de Vigosa, pelas oracdes e aprendizado;

A todos que de alguma forma participaram desta etapa.



SUMARIO
RESUMO oo e e e e e ettt et e e e e e e e e e e e e e Vi

AB S T R A T e X

ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS E SELECAO DE GENOTIPOS DE
CAFE ARABICA COM BASE EM REML/BLUP E MARCADORES

MOLECULARES . ...t e e e e e e et e e e et e e e et e e e eann s 1
INTRODUGAO ..ottt ettt e e ea e 1
MATERIAL E METODOS ...ttt ie st e se st e seesese e esese e seeseneens 3
MALErIAl GENELICO ...evviiiieeeeee ettt e e e e e e e e e e e e e s s s e e e eeaeaaaaeeees 3
Material genético feNOtIPAUO............evvveiiiiiiiiie e e e e 3
Material genético genotipado............oooviiiiiiiiiiiiiiii e 5
ANAIISES FENOLIPICAS ..vvvviiiiiii it s e e e e e e e e e e e e e eeearraaane 8
Caracterizacao morfoagroNOMICA..............uuurruiiiiiiie e e e eee e e e e 8
Estimativas de parametros genéticos a partir dos dados fenotipicas............. 8
Estimativas de Correlagfes GeNOtIPICAS. .......ccuvvvriieeiiiiiiiiiee e 9
indice de Selecdo Mulamba € MOCK (1978).......c.ccocoveueeeeeeeeeeeeeeee e, 9
Agrupamento de Familias com Base em Divergéncia Genotipica Multivariada
Analise de marcadores MOIECUIAIES ..........oovveeie i 10
= To= To T [T I N S 10
Amplificagdo do DNA com marcadores ligados ao ge/3ede resisténcia a H.
(V2 L3 - ) PSPPI 10
Amplificagdo do DNA com marcadores ligados aos QTL que conferem resisténcia
as racas I, Il e patétipo 001 de H. vastatriX...........cccceeviiiiiiiiiiiiiiiciie e, 11
Amplificagdo do DNA com marcadores SSR ligados ao gene Ck-1 de resisténcia a
Colletotrichum Kah@Wae...........coooiiiiiiiiiiiiiieeeeeeee et eeees 12
Selecéo assistida por marcadores moleculares...........ooovveevviiviiiiiiiiineeeeeeeeeeen, 13
RESULTADOS E DISCUSSAOD ....cooiiiiieieieieieie ettt 13
Analise Fenotipica das Familias N0 ANO 1 (2010) .....ccceeiiiiiiiiiiieaiiiiiiieee e eeiiieeeee e 13
Analise Fenotipica das Familias N0 ANO 2 (2011) .....ccceeiiiiiiiiiiiieeiiiiiieeee e 16
Andlise Fenotipica das Familias N0 AN 3 (2012)........coevvviiiiiiiiiiieeeeeeeeeeeeeeeeeeeeiies 18
Andlise Fenotipica das Familias N0 AN0 4 (2013).......coovviiiiiiiiiiiieeeee e 20
Comportamento dos parametros herdabilidadg ¢hacuracia (g nos quatros anos
(0 [Cao NV 1| F= U= Lo 1RSSR 22
Andlise conjunta dos quatro anos de avaliaGao............ccuuuviviiiiiiiiiiiiieee e 24
COrrelaghes GENELICAS ......cuuiiiiiiee ettt ettt e e e e e e e e e e e e e e e e s s s rrbbeaeeeeees 29
3o [ToTo o Lol [=Tor: Lo OO 30
ANAlISE dE AQIUPAMENTO ......iiiiiiiiiitt ettt ettt e e e e e e e e e e e r e e e e e e e aeeeaeaaeas 31



Selecéo assistida por marcadores MoleCulares ............ooovvviiiiiiiiiiiiiiee e 32

Selecao assistida em familias de porte alto para o gede&resisténcia a H.
(V22 S = L1 ) R SURPPP 32

Selecao assistida em familias de porte alto para QTL de resisténcia as racas I, Il e
Patotipo 001 de H. VASIAIIX......uviiiiieeee e e e e e e e 35

Selecao assistida em familias de porte alto para o gene Ck-1 de resisténcia a C.
[3C= = U= U= P PPPPUPPRRRR 36

Selecao assistida em familias de cafeeiros para a resisténcia a H. vastatrix36

Selec¢do assistida em familias de porte baixo para resisténcia a.CBD......... 41
(070N [of WU T 0] =1 TR 43
APENDICES ... ooviicte ettt ettt ettt ettt et e et et e e eaeete st e et e et eneereetesteseeeeneans 44
REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ....cooieecte ettt 47

Vi



RESUMO

FEITOSA, Francielle de Matos, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de 2017.
Estimativa de parametros genéticos e selecdo de genadtipos de café arabica com base
em REML/BLUP e marcadores moleculares Orientadora: Eveline Teixeira Caixeta.
Coorientadores: Antonio Carlos Baido de Oliveildarcos Deon Vilela de Resende.

O Coffea arabicd.. € a espécie de maior importancia econémica e o desenvolvimento de
cultivares resistentes as principais doencas do cafeeiro, como a feridgerieia

vastatriy) e a antracnose dos frutdsalletotrichum kahawge é importante para obter
estabilidade produtiva e diminui¢cdo dos custos de producdo. Para aumentar a eficiéncia
de selecdo de cafeeiros superiores no melhoramento genéticeedeaizar a
caracterizagdo morfoagrondbmica dos materiais genéticos a serem selecionados e a
estimacao dos valores genéticos dos individuos. Além disso, aliar essas metodologias a
selecdo assistida por marcadores moleculares (SAM) € uma forma de minimizar as
limitacBes da selecao puramente fenotipica. Essa estratégia reduz o tempo e o custo para
selecéo e, para a resisténcia a doencas, permite a busca de resisténcia duradoura e de
amplo espectro por meio da piramidacdo de genes. Portanto, obpiidentificar
cafeeiros para avanco de geracdo no programa de melhoramento por meio de selecéo
baseada na metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) aliada a sele¢éo assistida por
marcadores. Para isso, sete caracteristicas morfoagronémicas foram utilizadas para
avaliar a diversidade genética, estimar os parametros genéticos e quantificar os ganhos
com a selecéo de familias em melhoramento. Cafeeiros resistentes a doencas em campo
foram analisados com marcadores moleculares para identificar individuos portadores de
genes que conferem resisténcia a diferentes rac&$ dastatrixe resisténcia &.

kahawae visando a piramidacdo de genes e obtencdo de resisténcia mulspla.
populacdes analisadas neste trabalho fazem parte do Programa de Melhoramento
Genético do Cafeeiro desenvolvido pela Empresa de Pesquisa Agropecuaria de Minas
Gerais (EPAMIG), em parceria com a Universidade Federal de Vigcosa (UFV), a
Universidade Federal de Lavras (UFLA) e a Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (Embrapa Café). As plantas que deram origem a essas populagdes, por
serem potenciais fontes de resisténcibl. avastatrix foram introduzidas pela UFV,
oriundas do Centro de Investigacado das Ferrugens do Cafeeiro (CIFC), localizado em
Oeiras/Portugal. Com base nas caracteristicas morfoagrondmicas e analise de

agrupamento, observou-se alto grau de parentesco entre as familias. O indice de selecéo
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permitiu sdecionar nove familias, com ganhos de selecédo superior a 26% em relacéo a
populacdo original. Com base em marcadores moleculares, das nove familias
selecionadas, oito apresentaram em suas progénies o geénde Sesisténcia &l.
vastatrixe a outra 0 gen€k-1 de resisténcia €. kahawae A SAM permitiu, ainda,
identificar uma familia que embora ndo tenham sido selecionada nas analises
morfoagronémicas, é portadora do gene para resisténcia as racas |, Il e pat6tipo 001 de
H. vastatrix Os cafeeiros selecionados pelas caracteristicas morfoagronémicas e SAM
foram superioressatestemunhas e apresentaram genes em individuos diferentes, que
conferem resisténcia as principais doencas do cafeeiro, ferru@erkahawae Esses
cafeeiros podem ser utilizados como fonte de resisténcia para novos cruzamentos. Além
disso, buscou-se avaliar novas fontes de resisténcia em outra populagdo, no qual a SAM
permitiu identificar 31 familias portadoras do gen8,%luas com o ger@k-1, seis para

o0 QTL ligado ao grupo de ligacédo 2, e duas para o QTL ligado ao grupo de ligacéo 5.
Esses diferentes genes foram encontrados isolados em alguns cafeeiros e também
piramidados em outros, com diferentes combinacgdes. Os cafeeiros selecionados poderéo
ser utilizados para avanco de geracdo no melhoramento e como fontes para piramidacéo
de genes nos programas de melhoramento com vista a obter cultivar com resisténcia

multipla e duravel.
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ABSTRACT

FEITOSA, Francielle de Matos, M.Sc., Universidade Federal de Vicosg, 2017.
Estimates of genetic control and selection of arabica coffee genotypes based on
REML/BLUP and molecular markers. Advisor: Eveline Teixeira Caixeta. Co-
advisors Antonio Carlos Baido de Oliveira and Marcos Deon Vilela de Resende.

Coffea arabical. is the most economically important species and the development of
resistant cultivars to the main coffee plants diseases, such asemslgja vastatrixand

fruit anthracnoseQolletotrichum kahawge is important to obtain productive stability

and production costs decrease. In order to increase the selection efficiency for superior
coffee plants in genetic improvement, the morphological analysis of the genetic material
to be selected and the estimatof the individuals’ genetic values should be carried out.

In addition, combining these methodologies with molecular marker-assisted selection
(MAS) is a way of minimizing the purely phenotypic selection limitations. This strategy
reduces time and selection cost and, for disease resistance, allows the search for long-
lasting and wide spectrum resistance through gene pyramidation. Therefore, this study’s
objective was to identify coffee plants for the breeding program advance generation,
based on mixed models selection (REML/BLUP), combined with markers assisted
selection. For this, seven morphoagronomic characteristics were used to evaluate genetic
diversity, to estimate the genetic parameters and to quantify the gains with families’
selection in breeding. Field-resistant coffee plants were analyzed with molecular markers
to identify individuals carrying genes that confer resistance to different straiHs of
vastatrix and resistance t€. kahawag aiming at genes pyramiding of and obtaining
multiple resistance. The populations analyzed in this work are part of the Coffee Breeding
Program developed by the Empresa de Pesquisa Agropecuéria de Minas Gerais
(EPAMIG), in partnership with the Universidade Federal de Vigosa (UFV), the
Universidade Federal de Lavras (UFLA) and the Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (Embrapa Café). The plants that gave origin to these populations, being
potential resistance sourcedHovastatrix were introduced by the UFV, from the Centro

de Investigacdo das Ferrugens do Cafeeiro (CIFC), located in Oeiras/Portugal. Based on
the morphoagronomic characteristics and cluster analysis, a high kinship degree between
families was observed. The selection index allowed nine families to be selected, with
selection gains higher than 26% in relation to the original population. Based on molecular

markers, eight out of the nine families selected Hadastatrixresistance & gene and



the (k-1 gene resistance ©. kahawaein their progenies. The MAS also allowed to
identify a family that although has not been selected by the morphoagronomic analyzes,
it is a carrier of the resistance gene to the races I, Il akd vastatrix 001 pathotype.

The coffee plants selected by MAS and morphological characteristics were superior to
the controls and presented genes in different individuals, which confer resistance to the
main coffee plants diseases, rust &hdkahawae These coffee plants can be used as a
resistance source for new crossings. In addition, new resistance sources in another
population were evaluated, in which MAS allowed to identify 31 families carryii8g S
gene, two with &1 gene, six for the QTL linked to the linkage group 2, and two for the
QTL linked to the linking group 5. These different genes were found isolated in some
coffee plants and also pyramidal in others, under different combinations. The selected
coffee plants may be used for generation advance and as gene pyramiding sources in

breeding programs aiming to obtain a durable and multiple resistant crop.



ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS E SELECAO DE GENOTIPOS
DE CAFE ARABICA COM BASE EM REML/BLUP E MARCADORES
MOLECULARES

INTRODUCAO

O génercCoffeaapresenta 104 espécies (SAKIYAMA al, 2015) ea espécie
de maior importancia econémica €offea arabica.. O C. arabicaapresenta baixo teor
de cafeina, propiciando um café fino, com aroma e sabor mais apreciados no mundo e
alcancando os melhores precos no mercado.

Em razdo da importancia da cultura do café, os programas de melhoramento
visam obter cultivares mais produtivas e adaptadas (SOBSAL, 2017). O
desenvolvimento de cultivares resistentes as doencas e pragas tem um importante papel
na estabilizacdo da produtividade e na diminuicdo dos custos de producdo (FREITAS
al., 2007). Os patégenosHemileia vastatrix, fungo causador da ferrugeng
Colletotrichum kahawaecausador da antracnose dos frutGeffee Berry Disease
CBD), causam doencas de grande importancia no cultiv€.darabicg afetando
seriamente a sua producédo. Até o momento, o CBD encontra-se restrito ao continente
Africano, sendo considerado uma das doencas mais devastadoras, principalmente quando
em grandes altitudes (FIGUEREDRDal, 2013). Dessa forma, a utilizagéo de cultivares
resistentes surge como alternativa de controle eficiente e econdmico, além de evitar a
contaminacdo do ambiente e de trabalhadores rurais (MA®, 2016; TALHINHAS
et al, 2017; ZAMBOLIM, 2016).

As Selec¢bes Indianag( arabica x C. liberica) apresentam o gene:® de
resisténcia al. vastatrix( BETTENCOURT e RODRIGUES, 1988; PRAKAS#t al
2004; RAM, 2006; PRAKASHt al. 2011) e o Hibrido de Timor (HDTE(arabicax C.
canephora apresenta 0s genesyS a $9 e outros ainda nao identificados
(BETTENCOURT e RODRIGUES, 1988). Esses germoplasmas séo importantes fontes
de genes de resisténcia a ferrugem e ao CBD e sado utilizados nos programas de
melhoramento visando a obtencdo de cultivares resistente aos agentes causais dessas
doencas. Esses genes conferem resisténcia a diferentes racas do patdogeno e na busca d
resisténcia duradoura, a estratégia mais eficiente consiste na introducdo e acumulo de
maior numero de genes em uma cultivar. Essa metodologia, denominada piramidagéo de
genes, ndo apenas amplia a durabilidade da resisténcia, mas também aumenta o espectrc

da resisténcia (KAUSHIKet al, 2016). Essa estratégia é especialmente importante para
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H. vastatrixque apresenta reconhecida alta variabilidade genética e, consequentemente,
evolucéo de novas racas (CABRAtLal, 2009; CAPUCHGQet al, 2012; ZAMBOLIM

2016). A durabilidade da resisténcia de uma cultivar depende da velocidade de evolucéo
de novas racas do patogeno (SAKTHIV&ilal, 2017). Evidéncias de alta variabilidade
emH. vastatrixassociada a suplantacéo da resisténcia tém sido extensivamente descritas
(VARZEA et al, 2002; AVELINOet al, 2015; ZAMBOLIM, 2016; TALHINHASet

al., 2017).

O HDT apresenta ainda resisténcia a outras doencas e pragas como nhematoides,
bacterioses e CBD (BERTRANRBt al, 2003. Van Der Vossen e Walyaro (1980)
identificaram a presencga de um gene de resistéri@ikahawaedenominado loco TA
importancia de populacdes de HDT e Selec¢des Indianas como fontes de resisténcia
levaram a varios estudos que identificaram marcadores moleculares ligados aos seus
genes de resisténcia, tanto pHravastatrix(BRITO et al, 2010; DIOLAet al, 2011,
PESTANAet al, 2015; ALMEIDA, D. P., 2015), quanto para CBD (GICHURtJal,

2008).

Apenas a resisténcia a doencas ndo € suficiente para o aceite de uma nova
cultivar pelos cafeicultores, as cultivares comerciais devem também possuir alto potencial
produtivo, vigor vegetativo, porte e arquitetura das plantas, qualidade da bebida,
uniformidade de maturacao dos frutos, tamanhos dos graos, tolerancia a estresse abidtico,
entre outras caracteristicas de valor econdmico (PEREIRA e OLIVEIRA, 2015; VAN
DER VOSSENet al, 2015). Dessa forma, o melhoramento do cafeeiro consiste em um
processo complexo e demorado. Além disso, o melhoramento de espécies perenes como
o café, apresentam algumas particularidades como o ciclo reprodutivo longo; oscilacao
de producéo devida bienalidade; expressédo dos caracteres ao longo de varios anos e
diferencas em precocidade e longevidade produtiva (SERA, 2001). Considerando essas
dificuldades, no melhoramento genético do cafeeiro, deve-se adotar algumas estratégias
para aumentar a acuracia de selecdo de gendtipos superiores como avaliar as
caracteristicas morfoagrondmicas dos cafeeiros e com base nelas estudar a diversidade
genética e estimar os valores genéticos dos individuos para, posteriormente, selecionar
aqueles portadores de alelos desejaveis (FARIAS NET@I, 2013). Dentre os
diferentes procedimentos estatisticos utilizados para essas analises, o0 REML/BLUP
(Residual or Restricted Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction) é o que
tem sido recomendado para estudos de estimacao/predicdo em plantas perenes. Por meio

dessa estratégia, 0s componentes da variancia sdo estimados por maxima verossimilhanca



restrita (REML) e a predicéo de valores genéticos por meio da melhor predigéo linear ndo
viciada (BLUP) (RESENDEt al, 2001).

Outra estratégia que tem sido usada para auxiliar a selecdo de genoétipos nos
programas de melhoramento € o uso de marcadores moleculares. Marcadores moleculares
ligados a genes que conferem resisténcia a doengas permitem identificar indiretamente o
gendtipo desejado, mesmo em locais onde o patdogeno ndo esta presente (AlKIMIM
al.,, 2017). A selecdo assistida por marcadores (SAM) permite também rastrear
precocemente genes de interesse, reduzindo o tempo necessario para obtencdo de
gendtipos elite (MANDOULAKANI et al, 2015), além de permitir uma busca por
resisténcia duravel e de amplo espectro por meio da piramidacdo de genes. Dessa forma,
incorporar as metodologias de SAM é uma forma de minimizar as limitacdes da selecéo
puramente fenotipica. Sua utilizacdo aumenta a eficiéncia dos programas de
mehoramento genéticos, diminui o tempo para selecdo e permite a busca de uma
resisténcia duradoura e de amplo espectro (GARTRE&. 2013; ROMEROet al
2014).

Portanto, objetivoseidentificar cafeeiros para avanco de geracdo no programa
de melhoramento por meio de selecdo baseada na metodologia de modelos mistos
(REML/BLUP) aliada a selecdo assistida por marcadores. Para isso, sete caracteristicas
morfoagronémicas foram utilizadas para avaliar a diversidade genética, estimar os
parametros genéticos e quantificar os ganhos com a selecdo de familias em
melhoramento. Cafeeiros resistentes a doencas em campo foram analisados com
marcadores moleculares para identificar individuos portadores de genes que conferem
resisténcia a diferentes racasHlevastatrixe resisténcia a CBD, visando a piramidacao

de genes e obtencéo de resisténcia multipla.

MATERIAL E METODOS

Material Genético

Material genético fenotipado

Foram avaliadas 23 familias de cafeeiros, sendo 21 obtidas de cruzamentos entre
cultivares de interesse agrondmico de porte alto (Mundo Novo e outras) e cafeeiros
portadores do fator3 de resisténcia a ferrugem (Selecbes Indianas), além de duas
testemunhas dos cultivares Mundo Novo UFV 2190 (IAC 464-18) e UFV 2164 (IAC 514-
03) (Tabela 1).



Tabela 1. Genealogia das familias de cafeeiros origgtidcruzamentos entre cultivares
de porte alto (Mundo Novo e outras) com Selec¢des Indianas portadores dos§ene S
avaliadas na fenotipagem.

Familia Geragao Genealogia
CIFC H315/2 = Mundo Novo (CIFC 1535/184)

UFV 315-83 E S.795 (CIFC 1344/19)
] CIFC H101/39 = S.333 (CIFC 254/14) x Dilla
UFV 327-15 Fs Alghe (CIFC 128/2)
UFV 328-04 5, CIFC H153/11 = Geisha (CIFC 87/1) x S.288/
UFV 328-70 (CIFC 33/1)
UFV 335-08
UFV 335-12 CIFC H315/3 = Mundo Novo (CIFC 1535/181)
= Viundo Novo
UFV'335-15 E S.795 (CIFC 1344/19)
UFV 335-68
UFV 335-70
CIFC H527 = Caturra Amarelo CIFC1637/48
UFV 339-100 F CIFC H79/1 (S.4 Agaro CIFC 110/5 x S.288/2
CIFC 33/1)
CIFC H309/9 = S.353 4/5 (CIFC 34/13-53) x S
UFV 341-15 Fs Agaro (CIFC 110/5)
UFV 402-21 . CIFC H214/6 = S.333 (CIFC 254/14) x S.12
UEV 402-36 3 Kaffa (CIFC 635/3/6)
UFV 409-05
UFV 409-18
UFV 409-30 - CIFC H315/4 = Mundo Novo (CIFC 1535/181)
UFV 409-34 3 S.795 (CIFC 1344/19)
UFV 409-42
UFV 409-48
UFV 480-12 - CIFC H101? = S.333 (CIFC 254/14) x Dilla &
UFV 480-26 3 Alghe (CIFC 128/2)

IAC 464-18 (Mundo
Novo UFV 2190)
IAC 514-03 (Mundo
Novo UFV 2164)

Testemunha 1

T
=]

Testemunha 2

O experimento foi montado no campo experimental de Trés Pontas (CETP) no
ano de 2007, utilizando o delineamento de blocos casualizados (DBC), com trés
repeticbes e seis plantas por parcela, no espacamento de 3,50 x 0,80 m entre fileiras e
plantas, respectivamentss plantas que apresentaram resisténtlaastatrixem nivel
de campo foram submetida$SAM, para verificar e identificar quantos e quais genes de

resisténcia estao presentes.



Material genético genotipado

Foram analisadas 38 plantas de cafeeiros obtidos de cruzamentos entre cultivares
de porte alto (Mundo Novo e outras) com cafeeiros de Selec¢des Indianas portadores do
gene §3 de resisténcia H. vastatrix(Tabela 2). As Selec¢des Indianas S.288, S.333,
S.353 e S.795 foram usadas nos cruzamentos por serem portadores da3gdae S
resisténcia &l. vastatrix Esses genoétipos, exceto o S.795, sdo derivados dos cafeeiros
tetraploides S.26 e S.3C.(arabicax C. liberica) retrocruzados ou ndo com Kent ou

Coorg e possuem, além do gemnd,3s genesHR e S$ib.

Tabela 2Cafeeiros submetidos a selecéo assistida por marcadores moleculares. Familias
de cafeeiros originadas de cruzamentos entre cultivares de porte alto (Mundo Novo e
outras) com Selecdes Indianas, suas respectivas genealogias e a quantidade de plantas
avaliadas por familia.

Familia Geracgao Genealogia N?
CIFC H315/2 = Mundo Novo (CIFC 1535/1841)

UFV3ls-83 R S.795 (CIFC 1344/19) !
CIFC H101/39 = S.333 (CIFC 254/14) x Diia
Urvszr-15 R Alghe (CIF(C 128/2) : 3
UFV328-04 CIFC H153/11 = Geisha (CIFC 87/1) x S.288/2: 4
UFV 328-70 (CIFC 33/1) 1
UFV 335-08 1
IRV 335-12 CIFC H315/3 = Mundo Novo (CIFC 1535/181)
UFV335-15 K S.795 (CIFC 1344/19) L
UFV 335-68 3
UFV 335-70 2
CIFC H527 = Caturra Amarelo CIFC1637/48 x CII
UFV339-100  F2 179/1 (5.4 Agaro CIFC 110/5 x S.288/23 CIFC 37 °
CIFC H214/6 = S.333 (CIFC 254/14) x S.12 Kaff
UFv402-21 R (CIFC (635/3/6) : 1
UFV 409-05 1
UFV 409-18 1
UFV 40030 CIFC H315/4 = Mundo Novo (CIFC 1535/181) 1
UFV 409-34 S.795 (CIFC 1344/19) 2
UFV 409-42 2
UFV 409-48 3
UFV480-12 _ CIFC H101?= 5.333 (CIFC 254/14) x Dilla & Algh 2
UFV 480-26 (CIFC 128/2) 1

INUmero de plantas avaliadas/familia.

Para identificar novas fontes de resisténcia para o programa de melhoramento
foram genotipados, também, 109 cafeeiros obtidos de cruzamentos entre cultivares

comerciaise cafeeiros @ Selecdo Indianas portadores do geng & resisténcia H.



vastatrix (Tabela 3). Os genotipos utilizados como fontes de resisténcia, foram as
Selec¢bes Indianas S.288, S.333, S.353, S.795, e BA16. No entanto a familia H484-2-18-
2 foi oriunda do cruzamento de Mundo Novo com HDT.

As populacBes analisadas neste trabalho fazem parte do Programa de
Melhoramento Genético do Cafeeiro desenvolvido pela Empresa de Resquis
Agropecuaria de Minas Gerais (EPAMIG), em parceria com a Universidade Federal de
Vicosa (UFV), a Universidade Federal de Lavras (UFLA) e a Empresa Brasileira de
Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA Café). As plantas que deram origem a essas
populacdes, por serem potenciais fontes de resisténcia a ferrugem, foram introduzidas
pela UFV, no inicio da década de 1970, oriundas do Centro de Investigacdo das Ferrugens
do Cafeeiro (CIFC), localizado em Oeiras/Portugal. Quarmaminhadas ao Brasil
esses genotipos foram implantados no Campo de Adaptacdo e Selecdo na Area
Experimental do Funddo, do DFP/UFV, e mantidos no Banco de Germoplasma desta
Instituicdo. Os materiais genéticos superiores foram selecionados e suas progénies foram
plantadas em ensaios para avaliacfes, no Campo Experimental da Epamig, no municipio
de Trés Pontas - MG.



Tabela 3. Cafeeiros submetidos a selecdo assistida por marcadores moleculares para
identificagdo de novas fontes de resisténcia. Familias de cafeeiros originadas de
cruzamentos entre cultivares comerciais com Selecdes Indiaria§, estths respectivas
genealogias e a quantidade de plantas avaliadas por familia na genotipagem.

Familia  Geracao Genealogia Nt
UFV311-01 1
UFV311-49 E CIFC H227/1 = Caturra Amarelo (CIFC 426/2) x S.3 5
UFV311-59  ° (CIFC 254/14) 4
UFV311-63 1

CIFC H275/7 = Caturra Vermelho (CIFC 19/1) x S.7
UFV313-133 Fs3 (CIFC 1344/19) 6
UFV314-19 F CIFC H275/13 = Caturra Vermelho (CIFC 19/1) x S.” 4
UFV314-57 3 (CIFC 1344/19) 2
CIFC H315/2 = Mundo Novo (CIFC 1535/181) x S.7
UFV31>08 K (CIFC 1344/19) .
UFV316-59 1
UEV316-63 CIFC H512 = Caturra Vermelho (CIFC 1640/28) x 2
UEV 316-66 F CIFC H239/11 [Villa Lobos (CIFC 954/1) x S.333 4
) (CIFC 254/14)]
UFV316-70 5
UFV317-02 6
UEV317-52 CIFC H525 = Caturra Vermelho (CIFC 1640/28) x 4
UFV317-69 F2 [CIFC H257/7 (Caturra Vermelho CIFC 19/1) x S.7¢ 2
) (CIFC 1344/19)]
UFV317-77 2
UFV327-07 F CIFC H101/39 = S.333 (CIFC 254/14Dilla & Alghe 2
UFV329-63 3 (CIFC 128/2) 1
UFV334-10 CIFC 275/11 = Caturra Vermelho (CIFC 19/1) x S.7 !
= Caturra Vermelho X S.
UFV334-68 Fs (CIFC 1344/19) 1
UFV334-139 5
UFV336-02 CIFC 524 = Caturra Amarelo (CIFC 1637/48) x CIF 1
UFV336-05 F H.W.3/5 [Blue Montain (CIFC 187/8) x S.353-4/5 5
UFV336-28 (CIFC 34/13)] 4
UFV337-16 8
UEV337-18 CIFC H526 = Catuai Vermelho (CIFC 2481/1) x CIF 6
F2 H257/3 [Caturra Vermelho CIFC 19/1 x S.795 (CIF
UFV337-20 3
1344/19)]
UFV337-29 3
] CIFC H309/9 = S.353-4/5 (CIFC 34/13-53) x S.4 Ag
UFV341-14  F3 (CIFC 110/5) 4
CIFC H225/3 = BA 16 (CIFC 101/4) x S12 Kaffa (CIF
UFV404-01 Fs3 635/313) 1
UFV409-03 = CIFC H315/4 = Mundo Novo (CIFC 1535/181) x S.7 1
UFV409-47 S (CIFC 1344/19) 4
UFV480-11 E CIFC H101? = S.333 (CIFC 254/14) x Dilla & Alghe 1
UFV480-14 2 (CIFCX 128/2) 1
H484-2-18-2 Fs3 Mundo Novo (IAC 515/03) x BT (UFV 443/03) 2

INUmero de plantas avaliadas/familia.



Andlises fenotipicas
Caracterizagcdo morfoagrondmica

Foram avaliadas sete caracteristicas morfoagronémicas dos cafeeiros nos anos
de 2010 a 2013 (Tabela. 4

Tabela 4. Descricao das caracteristicas fenotipicas avaliadas nos anos de 2010 a 2013.
Variavel Descricao

Vigor vegetativo (notas de 1 a 10). 1: Planta totalmente depaupera
Planta considerada com vigor maximo

PRO  Producéo em litros de café recém-colhido/planta.

Ciclo de Maturacéo dos frutos (Notas de 1 a 5).1 = precoce; 2 = méd
CMT areyen RS R
precoce; 3 = média; 4 = media para tardia; 5 = tardia
Uniformidade de Maturacgéo dos frutos (Notas de 1 a 4). 1 = uniform
UMT medianamente uniforme; 3 = medianamente desuniforme;
desuniforme.
Tamanho dos Frutos Maduros (Notas de 1 a 3) Nota 1 = pequen
meédio, 3 = graudo.
Incidéncia de Ferrugem (Notas de 1 a 5). 1 = auséncia de pustulas e
de hipersensibilidade; 2 = poucas folhas com pustulas sem e
(“flecks™) e com reacdes de hipersensibilidade; 3 = poucas pustulas por
folna com alta producdo de esporos e pouco distribuidas; 4 =
guantidade de pustulas por folha, distribuidas na planta com alta prc
de esporos; 5 = alta quantidade de pustulas com alta producéo de
e alta desfolha da planta. OBS: Plantas com nota 1 ou 2 = Resisten
5 = Suscetiveis.
Incidéncia de Cercosporiose (Notas de 1 a 5). Nota 1: sem cercésp
5: folhas com cercéspora. OBS.: 2 =baixa incidéncia e 5 =alta incidi

VIG

TF

FER

CER

Estimativas de parametros genéticos a partir dos dados fenotipicos
O modelo genético-estatistico utilizado para estimar os componentes de
variancia e predizer os valores genotipicos para a andlise individual de cada ano foi:
y=Xr+Za+Wp +e
y: vetor de dados,
r: vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral,
a: vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatorios),
p: vetor dos efeitos de parcela,
e: vetor de erros ou residuos (aleatérios).
O modelo genético-estatistico utilizado para estimar os componentes de
variancia e predizer os valores genotipicos para a analise conjunta foi:
y=Xm+Zg+Wp+Ts+Qi+e,

y: vetor de dados,



m: vetor dos efeitos das combina¢gdes medicdo-repeticdo-local (assumidos como fixos)
somados & média geral,
g: vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatorios),
p: vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatorios),
s: vetor dos efeitos de ambiente permanente de individuos (aleatorios),
i: € o vetor dos efeitos da interacdo genotipos x anos (assumidos como aleatérios),
e: vetor de erros ou residuos (aleatoérios).

As letras maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos
efeitos.

As estimativas de parametros genéticos foram obtidas com a utilizacdo do
“software” SELEGEN - REML/BLUP, desenvolvido por Resende (2002) para o

melhoramento de plantas perenes.

Estimativas de Correlagbes Genotipicas

As correlacBes genotipicas entre as caracteristicas analisadas foram obtidas de

acordo com Falconer e Mackay (1996)= 2 em qued,,, € o estimador da
753
covariancia genética entre as variaveesy; ez, e 62, séo os estimadores da variancia

genética das variaveise y, respectivamente.

indice de Selegéde Mulamba e Mock (1978)

A identificacdo das familias superiores na populacdo analisada foi realizada pelo
indice derank-médio, adaptado de Mulamba e Mock (1978). Este indice consiste em
classificar as familias em ordem favoravel ao melhoramento para cada caracteristica
analisada e depois da classificacdo, é calculada a médimmass Também foram
estimados os ganhos com a selecéo.

Agrupamento de Familias com Base em Divergéncia Genotipica Multivariada

O agrupamento foi realizado com base na divergéncia genotipica calculada por
meio da distancia euclidiana média como medida de dissimilaridade. A determinacéo dos
grupos foi realizada pelo método de agrupamento de Tocher (RAO, 1952), o qual se
baseia na formacao de grupos cujas distancias dentro dos grupos sejam menores que as

distancias entre grupos.



Analise de marcadores moleculares
Extracdo de DNA
Folhas jovens e completamente expandidas foram coletadas e o DNA extraido

conforme a metodologia descrita por Diatzal (2005).

Amplificacdo do DNA com marcadores ligados ao ge/3de resisténcia a H.
vastatrix

Foram utilizados quatro marcadores ligados ao ges3e(Babela 5). Esses
marcadores foram identificados por Madtéal. (2008) e validados por Alkimirat al
(2017). Para controle, foram utilizados trés gendtipos sabidamente portadores do gene
SH3 (CIFC H1471, CIFC H153/2 e S.288/23) e dois gendtipos suscetiveis (Caturra
Vermelho - CIFC 19/1 e Catuai Vermelho IAC 64 - UFV 2148/57). Os gendtipos CIFC
H147/1 e CIFC H153/2, sédo hibridos resultantes dos cruzamentos entre Sele¢éo Indiana
S.353-4/5 (CIFC 34/13) com S4 Agaro (CIFC 110/5) e entre Selecao Indiana S.288/23
(CIFC 33/1) com Geisha (CIFC 87/1), respectivamente.

A amplificacdo por PCR foi realizada em um volume final de 25 pl, contendo
50 ng de DNA gendmico, tampéao de reagédo de PCR 1X, 2,0 mM de ,NMdgCmM de
cada dNTP, 0,4 uM de cagamer, 0,5 unidade de Taqg DNA polimerase, completando
o volume com agua milli-Q estéril. As reacbes foram conduzidas em termocicladores
PTC-200 MJ Researche Veriti (Applied Biosystem® consistiram em uma fase inicial
de desnaturacdo a 95°C por 5 minutos; 35 ciclos a 94°C por 45 segundos, com
temperaturas de anelamento especifica para maaer, por 45 segundos seguido de
extensdo de 72°C por 45 segundos; e extensao final a 72°C por 10 minutos. Os produtos
resultantes da reacdo de PCR foram separados por eletroforese em gel de poliacrilamida
desnaturante 6% e visualizados por meio de colora¢do com nitrato de prata é8RITO
2010).
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Tabela 5. Marcadores ligados ao gen®,Suas sequéncias, temperaturas de anelamento
T (°C) e distancia entre o gene e o marcador molecular estimada poei\&H{2008).
Distancia

cM

Marcadores 1Sequéncias dos marcadores T (°C)

R: ATCTAGCTTTGGAACATCGT
SPM16-SH3 49 1,8
F: TTAACTGGAAACTTGGCTTG

R: TGCAGATTGATGGCACGTTA
BA-124-12KF 56 0
F: TGATTTCGCTTGTTGTCGAG

R: ACTTGGCAGGCGTAATTGAA
BA-48-210R 52 0,6
F: ACAGTGAATTCCCCAAGCAC

R: GCATACTAAGGAATTATCTGACTGCT
Sat244 52 0
F: GCATGTGCTTTTTGATGTCGT

!F=Foward primer R=Reverse

Amplificacdo do DNA com marcadores ligados aos QTL que conferem resisténcia as
racas |, Il e patétipo 001 de H. vastatrix

Foram utilizados os marcadores moleculares SSR 016 (COMBE&IS2000),
CaRHv9 e CaRHv11l CAP (ALMEIDA, D. P., 2015). Esses marcadores estédo ligados a
dois QTL que equivalem a genes de efeito maior que conferem resisténcia as racas |, Il e
ao patoétipo 001 del. vastatrix O SSR 016 esta ligado ao QTL do grupo de ligagéo 2
0s outros dois marcadores CaRHv9 e CaRHv1l CAP ao QTL do grupo de ligacédo 5
(ALMEIDA, D. P., 2015.

Osgendtipos BT UFV 443-03 e Catuai Amarelo IAC 64 - UFV 2148/57 foram
utilizados como controles resistente e suscetivel, respectivamente. Esses gendtipos foram
utilizados por constituirem os parentais da populacdo na qual foram identificados os QTL
associados a resisténciélavastatrix

A amplificacdo por PCR para psmersCaRHv9 e CaRHv11_CAf®i realizada
em um volume final de 20 ul, contendo 50 ng de DNA gendmico, tampé&o de reacao de
PCR 1X, 2,0 mM de MgG] 0,15 mM de cada dNTP; 0,1 uM de cadaner, 1 unidade
de Tag DNA polimerase, completando o volume com agua milli-Q estéril. As reacdes
foram conduzidas em termocicladores PTC-280Q) (Research e Veriti (Applied
Biosystem)se consistiram em uma fase inicial de desnaturagéo a 94°C por 5 minutos; 32
ciclos de 94°C 30 segundos, 65°C 30 segundos e 72°C 1 minuto; extensao final de 72°C
por 10 minutos. Os produtos da reacdo de PCR foram separados por eletroforese em gel
de poliacrilamida desnaturante 6% e visualizados por meio de coloragédo com nitrato de
prata (BRITOet al 2010).
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O marcador CaRHv11 foi clivado com a enzima de restricao Reatrios Life
seguindo recomendacdo do fabricante, derivando o marcador CaRAPL1O
marcador CaRHvV1LCAP foi utilizado somente nos individuos que apresentaram a marca
de resisténcia para o marcador CaRHv9.

A amplificagao por PCR parapsimer SSR 016 foi realizada em um volume final
de 20 pl, contendo 50 ng de DNA gendmico, tampao de reacdo de PCR 1X, 1,0 mM de
MgClz, 0,15 mM de cada dNTP, 0,1 uM de cadaner, 0,6 unidade de Tagq DNA
polimerase, completando o volume com &agua milli-Q estéril. As reacdes foram
conduzidas em termocicladores PTC-280 Researche Veriti (Applied Biosystems
consistiram em uma fase inicial de desnaturacdo 94°C por 2 minutos; 10 ciclos de
touchdown PCR a 94°C por 30 segundos, temperatura de anelamento decrescendo 1°C a
cada ciclo (de 66°C até 57°C) durante 30 segundos, e extenséo a 72°C por 30 segundos;
seguidos por mais 30 ciclos de desnaturacdo a 94°C, anelamento a 57°C e extensao a
72°C, com 30 segundos cada etapa. A extensao final foi realizada a 72°C por 8 minutos.
Os produtos de PCR foram separados por eletroforese em gel de poliacrilamida
desnaturante 6% e visualizados por meio de coloracdo com nitrato de prata é8RITO
2010).

Amplificacdo do DNA com marcadores SSR ligados ao genad€kesisténcia a
Colletotrichum kahawae

Foram utilizados doiprimersligados ao gen€k-1 (Tabela 6), identificados e
mapeados por Gichuai al (2008) e validados por Alkimiret al. (2017). Como controle
foram usados trés genoétipos portadores do Gérie(Hibridos de Timor UFV 377-15 e
UFV 440-10 e a cultivar MGS Catigua 3) e dois genotipos suscetiveis (Caturra Vermelho
- CIFC 19/1 e Catuai Vermelho IAC 64 - UFV 2148-57).

A amplificacdo por PCR foi realizada em um volume final dg25contendo 50
ng de DNA, tampéao de reacédo de PCR 1X, 2,0 mM de MgGL mM de cada dNTP,
0,4 uM de cada primere 0,5 U de Taq DNA polimerase, completando o volume com agua
milli -Q estéril. As reagbes de amplificacdo foram realizadas em termocicladores PTC-
200 MJ Research e Veriti (Applied Biosystemise consistirdo em uma fase de
desnaturacao inicial a 95°C por 5 minutos; 35 ciclos a 94°C por 45 segundos, com
temperatura de anelamento 50°C por 45 segundos e extenséo a 72°C por 45 segundos; e
a extenséo final a 72°C por 10 minutos. Os produtos resultantes da reagdo de PCR foram
separados por eletroforese em gel de poliacrilamida desnaturante 6% e visualizados por

meio de coloragdo com nitrato de prata (BREt@L 2010).
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Tabela 6. Marcadores SSR ligados ao g€kel, suas sequéncias e temperaturas de
anelamento T (°C).

Marcadores 1Sequéncia dos marcadores T (°C)

R: GCAAATCATGAAAATAGTTGGTG
CBD-Sat235 50
F: TCGTTCTGTCATTAAATCGTCAA

R: CAATCTCTTTCCGATGCTCT
CBD-Sat207 50
F: GAAGCCGTTTCAAGCC

'F=Foward primer R=Reverse

Selecgéo assistida por marcadores moleculares

Utilizou-se o padrdo de bandas apresentados pelos genétipos controles,
resistentes e suscetiveis, para avaliar a resisténcia das familias das populastugtoem e
As leituras dos géis foram realizadas com base na presenca ou auséncia da marca (banda)
de resisténcia. Para marcadores codominantes foram avaliados genétipos homozigotos e

heterozigotos.

RESULTADOS E DISCUSSAO
Os resultados referentes as estimativas dos parametros genéticapataoa
primeiras safras (2010 a 2013) para sete caracteristicas avaliadas séo descritos abaixo.

Andlise Fenotipica das Familias no Ao 1 (2010)

Todas as caracteristicas avaliadas apresentaram variagdo genética (Tabela 7),
pois valores positivos e diferentes de zero refletem a presenca de variabilidade genética.
Essa variacdo genética (Va), no presente estudo, variou de 0,01 para tamanho dos frutos
maduros e incidéncia de cercosporiose (TF e CER) a 0,59 para producdo RBRO).
todas as caracteristicas os valores da variancia residual (Ve) foram superiores aos da Va
Esse resultado indica que a variancia ambiental teve maior influéncia que a variancia
genética.

Para todsas caracteristicas analisadas os valores da herdabi(fifadforam
iguais ou inferioes a 0,3, sendo que o maior valor (0,3) foi observado para ciclo de
maturacao (CMYTe o menor (0,02) para TF. De acordo com Resende (2002), os valores
de herdabilidade entre 0,15 e 0,50 sao considerados "moderados”, portanto, a maioria das
caracteristicas apresentaram herdabilidade moderada, com excecdo de TF e CER que

foram baixas.
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Tabela 7. Estimativas de parametros genéticos ataracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacédo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2010.

Parametros

geneéticos VIG PRO CMT UMT TF CER FER
Va 0,23 0,59 0,31 0,11 0,01 0,01 0,28
Vparc 0,47 1,53 0,11 0,03 0,09 0,08 0,21
Ve 0,92 0,94 0,62 0,56 0,27 0,14 0,60
Vs 1,62 3,06 1,04 0,71 0,36 0,23 1,08
hZa 0,14 0,19 0,30 0,16 0,02 0,05 0,26
hZ, 0,20 0,38 0,33 0,17 0,03 0,07 0,32
Cparc 0,29 0,50 0,10 0,05 0,24 0,33 0,19
h2mp 0,53 0,51 0,81 0,73 0,16 0,25 0,73
Acprog 0,73 0,71 0,90 0,85 0,40 0,50 0,86
h?ad 0,13 0,31 0,25 0,10 0,02 0,04 0,23
MG 5,56 3,17 2,13 2,95 2,27 2,10 2,15
CVyi (%) 8,65 24,20 2598 11,35 4,06 5,04 24,59
CVe (%) 14,21 41,01 21,60 12,02 15,99 15,03 25,81
CVrelativo 0,61 0,59 1,20 0,94 0,25 0,34 0,95
lgg 0,70 0,69 0,87 0,81 0,38 0,48 0,83

Va Variancia genética entre familiaspa} Variancia ambiental entre parcelass: V
Variancia residual; ¥ Variancia fenotipica individual;?ha Herdabilidade individual no
sentido amplo entre familias, ou seja, equivale a herdabilidade no sentido restrito desde
que ignorada a fracawe 1/4 da variancia genética de dominanci; ierdabilidade
individual no sentido amplo entre familias, ajustada para os efeitos de pafggla; ¢
Coeficiente de determinacédo dos efeitos de parcéla; Herdabilidade da média de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; Acproécuracia da selecdo de
progénies, assumindo sobrevivéncia completfa; Rerdabilidade aditiva dentro de
parcela, desde que ignorada a fracdo de 1/4 da variancia genética de donff@ncia;
Média geral do experiment&Vgi: Coeficiente de variacdo genética aditiva individual,
CVe: Coeficiente de variagcéo residual; @Mve Coeficiente de variacéo relativagg r
Acuracia seletiva

O coeficiente de variacéo genética (¥dpresentou valores estimados variando
de 4,06% (TF) a 25,98% (CMT). Esse coeficiente quantifica a magnitude da variacao
genética disponivel para selecdo e, portanto, altos valores séo considerados desejaveis.
No presente estudo, a caracteristica CMT foi a que expressou maior variabilidade genética
entre as avaliadas.

Os coeficientes de variacdo residual gCdbtidos para as caracteristicas vigor
vegetativo (VIG), uniformidade de maturacdo dos frutos (UMT), TF e CER foram
inferiores a 16%, enquanto que a caracteristica PRO foi 41,01%. De acordo Gomes (2000)

valores do CV acima de 30% s&o considerados elevados, em contrapartida, Resende
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(2007) considera essa classificagdo muito abrangente, pois o numero de repeticbes e a
natureza do carater sob sele¢éo ndo sédo levados em consideracéo.

Os coeficientes de variagao relativo (&iMvo) no estudo variaram de 0,25 (TF)

a 1,2 (CMT). De acordo com Resende (2002) os valores dawe\éntre 0 a 0,25 sao
interpretados como baixos, de 0,25 a 0,5 como intermediarios, 0,5 a 0,75 como altos e
superior a 0,75 como muito altos. Dessa forma, as caracteristicas CMT, UMT e incidéncia
de ferrugem (FERJoram as que obtiveram maior ¢Mive, demonstrando uma maior
propor¢ao da variacao genética em relacéo a influéncia ambiental.

A acuracia (§g) para a maioria das caracteristicas estudadas foram iguais ou
superiores a 0,7. Esse resultado reflete a qualidade das informagdes e dos procedimentos
utilizados na predicdo de valores genéticos, portanto quanto maior a acuracia, maior € a
confianca na avaliacédo e no valor genético predito.

A andlise de deviance (ANADEV) para as sete caracteristicas avaliadas no ano

de 2010, esta apresentada na Tabela 8.

Tabela 8. Analise de deviance (ANADEV) para as caracteristicas vigor vegetativo (VIG),
producao (PRO), ciclo de maturacao dos frutos (CMT), uniformidade de maturacédo dos
frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de cercosporiose (CER) e
incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG, 2010.

DEVIANCE LRT (X?)
MOD
Caract COMP Genético Parcela Genético Parcela
VIG 435,9 440,01 480,99 4,11* 45,09**
PRO 489,33 493,09 625,25 3,76% 135,92**

CMT 266,9 286,34 275,44 19,44** 8,54**
UMT 200,41 212,18 201,79 11,77* 1,38*®
TF -28,34 -28,15 -6,37 0,19 21,97*
CER -227,25 -226,64 -179,89 0,61 47,36**
FER 279,06 291,79 303,43 12,73**  24,37**
LRT = teste da maxima verossimilhanca% de significancia;5% de significancia;
"“nédo significativo pelo teste de Qui-quadrado com 1 grau de liberdade.

As caracteristicas PRO, TF e CER nao apresentaram efeitos significativos pelo
teste da maxima verossimilhanca (LRT) para o efeito genético aditivo individual,
indicando que ndo apreserata variabilidade genética nas familias avaliadas (Tabela 8)
Para o efeito de parcela, somente a caracteristica UMT nao foi significativaasPara
demais caracteristicas o0 teste LRT detectou diferencas significativas, indicando a
presenca de heterogeneidade ambiental dentro dos blocos. Essa heterogeneidade foi
removida pelo ajuste do efeito de parcela no modelo, produzindo herdabilidades ajustadas

(h24j) de moderadas magnitudes (Tabela 7).
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Andlise Fenotipica das Familias no Ao 2 (2011)

Assim como no ano de 2010, todas as caracteristicas apresentaram variacao
genética (Tabela 9). Esta estimativa avaliada para &sdzaracteristicas no ano 2 (2011)
variou de 0,02 (PRO e UMT) a 0,41 para vigor vegetativo (VIG), esses valores refletem
variabilidade ou diferenga genética entre as familias. Da mesma forma que o ano anterior,
em 2011 observou-se que a variancia ambiental teve maior influéncia que a variancia
genética, pois, para toslas caracteristicas, os valores da variancia residgpfdgkam

superiores aos da.V

Tabela 9. Estimativas de parametros genéticos para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), produgéo (PRO), ciclo de maturagdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2011.

Parametros

genéticos VIG PRO CMT UMT TF CER FER
Va 0,41 0,02 0,35 0,02 0,11 0,07 0,25
V parc 0,59 1,57 0,19 0,11 0,07 0,15 0,11
Ve 1,02 4,94 0,59 0,53 0,26 0,22 0,55
V¢ 2,02 6,52 1,14 0,67 0,44 0,44 0,91
hZa 0,20 0,00 0,31 0,04 0,24 0,16 0,27
hZaj 0,28 0,00 0,37 0,04 0,29 0,24 0,31
Czparc 0,29 0,24 0,17 0,17 0,17 0,34 0,12
h2mp 0,62 0,02 0,79 0,26 0,73 0,53 0,78
Acprog 0,78 0,15 0,89 0,51 0,86 0,73 0,89
h2ad 0,20 0,00 0,30 0,02 0,21 0,16 0,22
MG 6,63 4,36 2,21 2,89 2,34 2,17 1,96
CVgi (%) 9,60 3,16 26,87 5,35 14,06 12,11 25,29
CVe (%) 13,13 35,44 24,26 1549 14,69 19,91 22,96
CV'elativo 0,73 0,09 1,11 0,35 0,96 0,61 1,10
lgg 0,76 0,13 0,85 0,47 0,82 0,70 0,86

Va Variancia genética entre familiaspaé Varidncia ambiental entre parcelass V
Variancia residual; ¥ Variancia fenotipica individual;?a Herdabilidade individual no
sentido amplo entre familias, ou seja, equivale a herdabilidade no sentido restrito desde
que ignorada a fracawe 1/4 da variancia genética de dominancfa; Merdabilidade
individual no sentido amplo entre familias, ajustada para os efeitos de pafeala; ¢
Coeficiente de determinacédo dos efeitos de parcéla; Herdabilidade da média de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; Acproécuracia da selecdo de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; Kerdabilidade aditiva dentro de
parcela, desde que ignorada a fracdo de 1/4 da variancia genética de donff@ncia;
Média geral do experiment&\Vgi: Coeficiente de variagdo genética aditiva individual;
CVe Coeficiente de variagéo residual; GiMivo Coeficiente de variagao relativaggr
Acuracia seletiva
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As estimativas de herdabilidade’4hassumiram valores 0,00 (PRO) a 0,31
(CMT). Esse parametro expressa a proporcdo da variancia fenotipica que é de natureza
genética. Quando a herdabilidade € zero, é indicativo que a causa da variabilidade
fenotipica € decorrente do ambiente e ndo dos efeitos genéticos, e como a caracteristica
PRO € governada por muitos genes e muito influenciada pelo ambiente, esse baixo
resultado era previsto.

Analisando o CY para as caracteristicas em estudo os valores variaram entre
3,16% (PRO) a 26,87% (CMT). Esse parametro expressa as variacoes causadas pelos
efeitos genéticos, logo, esses valores revelam que hé presenca de variabilidade genética.
Dessa forma, a caracteristica CMT foi a que expressou maior variabilidade genética.

Para o parametro G\As caracteristicas variaram entre 13,13% (VIG) a 35,44%
(PRO). Esse coeficiente expressa a magnitude das variacbes ambientais, além de ser um
indicativo de precisdo experimental. Esse valor de 35,44% para a caracteristica PRO
pode ser reflexo de adaptacéo as condigcbes ambientais de cultivo.

O CVeentivo para as caracteristicas CMT, TF e FER apresentaram valores
préximos ou superiores a 1, o que indica que essas caracteristicas sdo menos influenciadas
por fatores ambientais. A caracteristica PRO de acordo com Resende (2002) apresentou
valor muito baixo (0,09%), indicando que os fatores ambientais influenciam na expresséo
dessa caracteristica, corroborando com os resultados observados na estimétiva da h

Os valores degg encontrados no trabalho variaram entre 0,13 (PRO) a 0,86
(FER). De acordo com Resende e Duarte (2007) a acuracia pode ser classificada em muito
alta (> 90%), alta (entre 70% e 90%), moderada (entre 50% e 70%) e baixa (< 50%).
Portanto, para a maioria das caracteristicggfairclassificada como alta, indicando que
as predicdes dos valores genéticos avaliados apresentam maior confiabilidade.

A analise de deviance (ANADEV) para as sete caracteristicas avaliadas no ano

de 2011, esta apresentada na Tabela 10.
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Tabela 10. Analise de deviance (ANADEV) para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2011.

DEVIANCE LRT (X?)
Caract MOD COMP Genético Parcela Genético Parcela
VIG 503,32 510,2 556,04 6,88** 52,72**
PRO 928,37 928,38 951,37 0,01" 23**
CMT 263,16 279,39 281,53 16,23**  18,37**
UMT 185,14 185,7 195,49 0,56 10,35**
TF -15,99 -4,02 3,48 11,97* 19,47**
CER -56,89 -52,79 8,94 4,1* 65,83**
FER 242,62 259,46 253,91 16,84** 11,29**

LRT =teste da maxima verossimilhanc&% de significancia5% de significancidnao
significativo pelo teste Qui-quadrado com 1 grau de liberdade.

As caracteristicas PRO e UMT nédo apresentaram efeitos significativos pelo teste
da razdo de verossimilhanca (LRT) para o efeito genético aditivo individual, sugerindo
ndo haver variabilidade genética entre as familias para essas caracteristicas. Esse
resultado foi confirmado pelos valores de0 (PRO) e 0,04 (UMT). Para VIG, CMT,

TF, CER e FER o teste foi significativo indicando a existéncia de variabilidade genética
entre as familias. Para o efeito de parcelastag&aracteristicas avaliagpresentaram

efeitos significativos.

Analise Fenotipica das Familias no Ao 3 (2012)

As estimativas ¥ no ano de 2012 variaram de 0,04 (UMT) a 1,62 (PRO),
sugerindo variabilidade genética dessas caracteristicas, principalmente para PRO, uma
vez que essa carateristica € economicamente mais relevante para a cultura. No entanto,
para toda as caracteristicas, a variancia residual) (Mram superiores aos dasV
indicando que a variancia ambiental teve maior influéncia que a variancia genética
(Tabela 11).

A herdabilidade (h) variou de 0,04 (UMT) a 0,31 (FER), esses valores
mostram-se a presenca da influéncia ambiental, portanto esse fato dificulta a sele¢do bem-
sucedida com bases nessas caracteristicas. De acordo com Resende (2002), as
caracteristicas VIG, UMT e CER apresentaram valores baixos e moderados para as
caracteristicas PRO, CMT, TF e FER. Nesse caso, para possibilitar precisdo na selecéo,
a Ifa pode ser aliada a acuréacigy)rDe acordo com os valores propostos por Resende e

Duarte (2007), asyg obtida para as diferentes caracteristicas no ano de 2012 foram de
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magnitudes moderadas a altas. Observou-se que quando os valdtesidebhixos, as
rgg SA0 de magnitude moderadas a baixas. A caracteristica PRO apre&emto2dbo e
alta acuracia. Os valores de herdabilidade aditiva dentro de péreglanaiores que

zero indicam a possibilidade de ganhos também com a selec&o dentro de progénies.

Tabela 11Estimativas de parametros genéticos para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2012.

Parametros

genéticos VIG PRO CMT UMT TF CER FER
Va 0,27 1,62 0,28 0,04 0,11 0,06 0,30
Vparc 0,54 1,13 0,15 0,39 0,03 0,21 0,20
Ve 1,22 3,90 0,77 0,60 0,22 0,63 0,46
Vi 2,04 6,65 1,19 1,03 0,35 0,90 0,96
hZa 0,13 0,24 0,23 0,04 0,31 0,07 0,31
hZ, 0,18 0,29 0,27 0,06 0,33 0,09 0,39
C?parc 0,27 0,17 0,12 0,38 0,07 0,23 0,20
h2mp 0,52 0,73 0,75 0,18 0,84 0,38 0,77
Acprog 0,72 0,86 0,87 0,42 0,92 0,62 0,88
hZad 0,11 0,21 0,18 0,03 0,25 0,05 0,32
MG 6,65 3,44 2,32 2,60 2,41 2,63 1,90
CVgi (%) 7,81 37,00 22,80 7,31 13,73 9,64 28,82
CVe (%) 13,02 38,70 22,65 27,04 10,38 21,31 27,50
CVrelativo 0,60 0,96 1,01 0,27 1,32 0,45 1,05
l'gg 0,70 0,82 0,83 0,40 0,88 0,59 0,85

Va Variancia genética entre familiaspaé Varidncia ambiental entre parcelass V
Variancia residual; ¥ Variancia fenotipica individual;?a Herdabilidade individual no
sentido amplo entre familias, ou seja, equivale a herdabilidade no sentido restrito desde
que ignorada a fracawe 1/4 da variancia genética de dominancfa; Merdabilidade
individual no sentido amplo entre familias, ajustada para os efeitos de pafggla; ¢
Coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcéla; Herdabilidade da média de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; Acprodcuracia da selecdo de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; kerdabilidade aditiva dentro de
parcela, desde que ignorada a fracdo de 1/4 da variancia genética de dom¥f@ncia,;
Média geral do experiment&\Vgi: Coeficiente de variagdo genética aditiva individual;
CVe Coeficiente de variagéo residual; @iMivo Coeficiente de variagao relativaggr
Acuracia seletiva

O coeficiente de variacdo genética ¢J\assumiu valores entre 7,31% (UMT)
a 37% (PRO). Esses resultados indicam presenca de variabilidade genética na populacao.
O coeficiente de variacao residual (Wariou entre 10,38% (TF) a 38,7%
(PRO). O valor de 38,74%, de acordo com a classificacdo de Gomes (2000),
considerado alto. No entanto, Resende e Duarte (2007) e Resende (2002, 2007) sugerem
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gue cada experimento tenha um valor particular e ndo generalizado. Esse valor obtido no
experimento para a caracteristica PRO, pode ser explicado devido a essa caracteristica se
muito influenciada pelas condicbes ambientais.

Os coeficientes de variacdo relativa (6w para as caracteristicas PRO,
CMT, TF e FER foram préximos ou superiores a 1. Esse parametro também ajuda a
detectar a variabilidade genética na populacdo, portanto, segundo Resende (2002)
valores proximos ou acima de 1 séo considerados satisfatorios para a selecao.

Sao apresentadas na andlise de deviance (ANADEV), as significancias do teste
LRT para cada um dos efeitos pasmsete caracteristicas avaliadas no ano de 2012
(Tabela 12).

Tabela 12. Analise de deviance (ANADEV) para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2012.

DEVIANCE LRT (X?)
MOD

Caract COMP  Genético Parcela Genético Parcela
VIG 552,2 556,18 592,25 3,98* 40,05**
PRO 899,59 912,08 919,45 12,49** 19,86**

CMT 335,62 349,2 345,46 13,58** 9,84**
UMT 275,7 275,96 331,75 0,26% 56,05**

TF -93,97 -71,82 -89,18 22,15** 4,79*
CER 287,73 289,38 315,72 1,68 27,99**

FER 206,65 222,17 241,05 15,52** 34,4**

LRT = teste da maxima verossimilharich% de significancia5% de significancidhao
significativo pelo teste Qui-quadrado com 1 grau de liberdade.

Todas as caracteristicas analisadas, exceto as caracteristicas UMT e CER néo
apresentaram resultados significativos para o efeito genético pelo teste da maxima
verossimilhanca (LRT), indicando a auséncia de variabilidade genética entre as familias
para essas caracteristicas, sendo confirmado pelo baixo valor encontradwriabela

11. Para o efeito de parcela teda caracteristicas apresentaram efeitos significativos.
Andlise Fenotipica das Familias no Ao 4 (2013)

Sao apresentados 0s parametros genéticos associados as sete caracteristicas da:

avaliacOes realizadas no ano de 2013 (Tabela 13).
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Tabela 13. Estimativas de parametros genéticos gararacteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacédo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2013.

Parametros

genéticos VIG PRO CMT UMT TF CER FER
Va 0,09 0,04 0,34 0,00 0,01 0,01 0,38
Vparc 0,51 3,43 0,22 0,14 0,02 0,28 0,13
Ve 1,09 5,82 0,69 0,35 3,07 0,58 0,52
Vi 1,69 9,29 1,24 0,49 3,10 0,86 1,03
hZa 0,06 0,00 0,27 0,00 0,00 0,01 0,37
hZaj 0,08 0,01 0,33 0,00 0,00 0,01 0,42
Cparc 0,30 0,37 0,18 0,28 0,01 0,32 0,13
h2mp 0,29 0,03 0,75 0,03 0,03 0,06 0,84
Acprog 0,54 0,16 0,87 0,16 0,18 0,24 0,92
hZad 0,04 0,00 0,25 0,00 0,00 0,01 0,37
MG 6,82 3,85 2,68 2,94 2,51 2,13 2,18
CVyi (%) 4,47 5,14 21,69 1,41 3,14 4,08 28,28
CVe (%) 12,15 5452 21,50 15,01 29,00 28,77 21,24
CVrelativo 0,37 0,09 1,01 0,09 0,11 0,14 1,33
l'gg 0,52 0,14 0,84 0,14 0,16 0,23 0,89

Va Variancia genética entre familiaspaé Variancia ambiental entre parcelass: V
Variancia residual; ¥ Variancia fenotipica individual;?a Herdabilidade individual no
sentido amplo entre familias, ou seja, equivale a herdabilidade no sentido restrito desde
que ignorada a fracawe 1/4 da variancia genética de dominanci; Merdabilidade
individual no sentido amplo entre familias, ajustada para os efeitos de pafiggla; ¢
Coeficiente de determinacédo dos efeitos de parcéla; Herdabilidade da média de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; Acproécuracia da selecdo de
progénies, assumindo sobrevivéncia completa; Rerdabilidade aditiva dentro de
parcela, desde que ignorada a fracdo de 1/4 da variancia genética de donff@ncia;
Média geral do experiment&\Vgi: Coeficiente de variagdo genética aditiva individual;
CVe: Coeficiente de variagdo residual; @Mvo Coeficiente de variagéo relativaggr
Acuracia seletiva

As estimativas das variancias genéticag) (W0 ano de 2013 variaram @e
(UMT) a 0,38 (FER). O valor zero indica que UMT néo apresentou variabilidade
genética, no entantas demais caracteristicas apresentaram. A variancia residgal (V
para toda as caracteristicas assim como todos os anos anteftoresperior a ¥,
indicando que a variancia ambiental teve maior influéncia que a variancia genética.

A herdabilidade (h) para as diferentes caracteristicas variou de 0 (PRO, UMT
e TF) a 0,37 (FER). Esséligual a zero indica que a variacdo fenotipica observada n&o
€ de origem genética, mas de origem amhblebe acordo com Resende e Duarte (2007)
a Iyg foi de magnitudes alta somente pasaaracteristicas CMT e FER. Observou-se que

os maiores valores déztioram para aqueles que obtiveragde maior magnitude.
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Os coeficientes de variagdo genética ¢C¥a populacdo variaram entre 1,41
(UMT) a 28,28 (FER), indicando presenca de variabilidade genética na pop@acéo.
coeficiente de variagédo residu&@\(e) variou entre 12,15% (VIG) a 54,52% (PRO).
Assim como no ano de 2012, a caracteristica PRO apresentou valor de alta magnitude,
sendo essa caracteristica muito influenciada pelas condi¢cdes ambientais.

Para as caracteristicas CMT e FER, os ealte coeficiente de variacao relativo
(CVrelativo) foram superiagsa 1, o que indicou grande possibilidade de sucesso de selecao
entre as familias. Paesdemais caracteristicas o eMivo foram inferioesa 1.

A analise de deviance (ANADEV) pass sete caracteristica avaliadas no ano

de 2013, est4 apresentada na Tabela 14.

Tabela 14. Analise de deviance (ANADEV) para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas-MG,
2013.

DEVIANCE LRT (X?)
MOD

Caract COMP. Genético Parcela Genético Parcela
VIG 502,92 503,76 545,7 0,84 42,78**
PRO 1007,01 1007,01 1054,95 ons 47,94
CMT 308,3 322,3 328,3 14** 20**

UMT 66,39 66,4 95,63 0,01  29,24**
TF 710,42 710,44 710,44 0,02 0,02
CER 265,24 265,26 310,9 0,02  45,66**
FER 235,02 259,55 249,6 24,53** 14,58**

LRT = teste da maxima verossimilhanica% de significancia5% de significancidhao
significativo pelo teste Qui-quadrado com 1 grau de liberdade.

As caracteristicas CMT e FER foram as Unicas que apresentaram efeitos
significativos pelo teste da maxima verossimilhanca (LRT) para os efeitos genéticos,
portanto, indicando a existéncia de variabilidade genética entre as familias para essas
caracteristicas. Esse resultado confirma o encontrado naiteVPara os efeitos de
parcelas, todas as caracteristicas, com ¢g@&cela caracteristica TF apresentaram

resultados significativos.

Comportamento dos parametros herdabilidade (R) e acuracia (gg) nos quatros
anos de avaliagao
S&o apresentados os parametros genéticos herdabilidgaeaturacia g) das

quatro caracteristicas avaliadas em quatro anos (Figura 1).
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Figura 1. Herdabilidad¢h?) e acuracia {g) para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT) e uniformidade de
maturacédo dos frutos (UMT) em café arabica. Trés Pontas-MG, 2010 a 2013.

As herdabilidadegh?;) estimadas para as caracteristicas VIG, PRO, CMT e
UMT avaliada em quatro anos consecutivos (2010 a 2013) apresentaram valores
variando de baixa a moderada magnitude. Valores baixds pedem refletir também a
pequena variabilidade genética das caracteristicas do material genético estudado
(SEVERINOet al, 2002).

A caracteristica PRO é de suma importancia para o melhoramento genético do
cafeeiro. Sabe-se que essa caracteristica € governada por muitos genes sendo muito
influenciada pelo ambiente, portanto espera-se encontrar baixos valores de herdabilidade.
Nota-se que ao longo dos quatro anos de avaliaci@ a gy oscilaram de forma similar;
anos de menorfhsignifica maior influéncia ambiental (causas n&o genéticas), loggo a r
foi menor. Portanto, conheca magnitude da herdabilidade é muito importante no
melhoramento genético, pois ele determina o grau de dificuldade no melhoramento da
camcteristica.

A caracteristica UMTa h?, foi diminuindo com o decorrer dos anos, portanto
reflete maior influéncia ambiental. De acordo com Guerreiro &thal (2008), ess
caracteristica € poligénica, altamente influenciada pelas condicbes ambientais, como
disponibilidade de nutrientes, regido de cultivo, face de exposi¢ao do terreno, incidéncia
de agentes abidticos, dentre outros.

S&o apresentados os parametros genéticos herdab{lidgaeacuracia §g) das

outrastrés caracteristicas avaliadas nos quatro anos consecutivos (Figura 2).
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Figura 2. Herdabilidadé?) e acuracia () para as caracteristicas tamanho dos frutos
maduros (TF), incidéncia de cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em
café arébica. Trés Pontas-MG, 2010 a 2013.

O estudo da caracteristica incidéncia de ferrugem (FER) no melhoramento
genético do cafeeiré muito importante, pois essa € a principal doenca dessa cultura
Observou-se na figura 2 que % bryy da caracteristica FER aumentou a cada ano de
avaliacdo, de acordo com Resende e Duarte (2007) esses valogg$odm de alta
magnitude. Portanto, as predicBes dos valores genéticos avaliados apresentam maior

confiabilidade.

Andlise conjunta dos quatro anos de avaliacao

Considerando as quatro safras, o coeficiente de variancia genotigiearfou
entre 0,02 (UMT) a 0,32 (FER), indicando a existéncia de variabilidade genética (Tabela
15). Varios estudos tém demonstrado que populacdes, acessos e variedades de café
arabica apresentam baixa variabilidade (MOTatAal, 2014; PESTANAet al, 2015;
SOUSAet al, 2017), no entanto, as familias em melhoramento, avaliadas nesse estudo,
apresentaram relativa variabilidade. Apesar desse resultado obtido, as estimatias de V
de toda as caracteristicas foram inferiores as suas variancias residdaisudérindo

gue a variancia ambiental teve maior influéncia na variabilidade que a variancia genética.
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Tabela 15. Estimativas de parametros genéticos para as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2010 a 2013.

Parametros

genéticos VIG PRO CMT UMT TF CER FER
Vg 0,23 0,19 0,31 0,02 0,05 0,03 0,32
Vparc 0,52 2,00 0,16 0,17 0,03 0,18 0,14
Vperm 0,15 0,54 0,10 0,07 0,14 0,06 0,08
Vint 0,02 0,29 0,01 0,02 0,01 0,01 0,00
Ve 0,91 3,34 0,57 0,44 0,81 0,34 0,45
Vi 1,84 6,35 1,15 0,72 1,05 0,61 1,00
hZg 0,13 0,03 0,27 0,03 0,05 0,05 0,32
R 0,50 0,47 0,50 0,39 0,23 0,45 0,54
Cparc 0,28 0,32 0,14 0,24 0,03 0,29 0,14
Cperm 0,08 0,08 0,08 0,10 0,14 0,09 0,08
C2int 0,01 0,04 0,01 0,02 0,01 0,01 0,00
rgmed 0,93 0,39 0,98 0,57 0,85 0,83 0,99
Média geral 6,41 3,69 2,33 2,84 2,38 2,26 2,05
CVgi (%) 7,55 11,67 23,85 5,38 9,47 7,92 27,52
CVe (%) 1491 49,43 32,44 23,29 3790 25,77 32,88
CVrelativo 0,51 0,24 0,74 0,23 0,25 0,31 0,84
l'gg 0,87 0,60 0,94 0,66 0,82 0,75 0,95

Vg: Variancia genotipica; pbrc Variancia ambiental entre parcelase Variancia de
ambiente permanente de individuosi:Wariancia da interagdo genotipos x anos, V
Variancia residual; ¥ Variancia fenotipica individual;?g Herdabilidade de parcelas
individuais no sentido amplo (efeitos genotipicos totais); r: Repetibilidade de parcelas
individuais; &.arc Coeficiente de determinagéo dos efeitos de parcgla; €oeficiente

de determinacdo dos efeitos permanentes de individuas, Coeficiente de
determinacado dos efeitos da interacdo gendtipos x anos; rgmed: Correlacdo genotipica
através dos anos; MG: Média geral do experime@igg: Coeficiente de variacédo
genética aditiva individual, ignorando-se a fracdo de 1/4 da variancia genética de
dominancia; C¥ Coeficiente de variacao residual; Give Coeficiente de variacao
relativo; gg: Acuracia seletiva.

O coeficiente de herdabilidade de parcelas individuais no sentido &émylo
ou seja, considerando os efeitos aditivos e de dominancia, variou entre 0,03 (PRO e UMT)
a 0,32 (FER), estes valores mostram que 3% da variacdo para as caracteristicas PRO e
UMT sdao devidas as causas genéticas. De acordo com as magnitudes propostas por
Resende (2002), os valores dg para a maioria das caracteristicas foram considerados
baixos. Segundo os critérios desse autor, somente CMT e FER apresefideaméddia
magnitude. Os baixos resultados observados na populagéo, revelam que a selegao por
meio daquelas caracteristicas € mais dificil de ser realizada, além disso, esses valores
confirmam que a variabilidade fenotipica é resultante, em sua maioria, de efeitos do

ambiente em detrimento dos genéticos.
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Os coeficientes de repetibilidaff¢ variaram entre 0,23 (TF) a 0,54 (FER). Esse
coeficiente refere-se a correlacdo fenotipica entre medidas repetidas em um mesmo
individuo e permite indicar o nimero minimo de medicdes necessarias para avaliar com
precisdo um dado individuo. Resende (2002) classificou a repetibilidadeaein>al
0,60), média (0,30 <r <0,60) e baixa (r < 0,30). Para as caracteristicas VIG, PRO, CMT,
UMT, CER e FER foi considerado médio e baixo pdfaDessa forma, quanto maior o
valor de r melhor, pois permite inferir que os genoétipos se comportem de maneira
previsivel. Em culturas perenes, como cafeeiro Arabica, é desejado que a performance de
dado gendétipo perdure ao longo dos anos.

O coeficiente de variacdo genética ¢} Variou entre 5,38 (VIG) e 27,52 (FER).
Esses valores revelam a presenca de variabilidade genética na populagéo, indicando uma
situacao favoravel para o processo de selecdo das caracteristicas analisadas. Isto indica
que a caracteristica FER foi a que expressou a maior variabilidade.

As estimativas do coeficiente de variacéo residuale(@%riaram de 14,91%
(VIG) a 49,43% (PRO). Esse parametro expressa a magnitude das variacbes causadas
pelo ambiente. De acordo com Gomes (2000) valores supeaaiddés sao considerados
altoseindicam baixa precisédo experimental. Levando em consideracéo essa classificacao,
os valores d€Vepara a maioria das caracteristicas foram superiores a 30%, no entanto,
Resende (2007) explica que essa classificacdo € abraegegiideva em consideragao
0 numero de repeticdes e a natureza da caracteristica sob selecdo. Portanto esse autor ¢
Resende e Duarte (2007) advertem que este coeficiente ndo € o mais apropriado para
avaliar a qualidade experimental em trabalho com melhoramento de genético de plantas.

Outro parametro genético de importancia em estudos de melhoramento de
plantas € 0 CMiatve Os valores obtidos para@Vrelativo Variaram entre 0,23 (UMT) a
0,84 (FER). Esse coeficiente indica a correlacdo entre o coeficiente de variacao
genotipico do individuo e o coeficiente de variagédo residual. De acordo com Resende
(2002) valores acima de 0,5 sé@o considerados altos. Portanto, maiores estimativas de
CV'relativo indicam sucesso na selecdo, pois apresentam maior controle genético e menor
influéncia ambiental. Assim, num programa para selecdo das melhores familias, as
caracteristicas VIG, CMT e FER seriam as indicadas para efetuar selecdo. Por outro lado,
a maioria das caracteristicas apresentaram baixos valores, com iSSO sugere que essas
caracteristicas sado influenciadas por fatores ambientais, o que confirma os altos valores
observados em GVNesse caso, é importante levar em consideragéo a acujgaiaér
variou entre 0,6 (PRO) a 0,95 (FER), pois quanto maior o valgg ohaior € a confianca

na avaliacdo dos individuos. Cinco caracteristicas apresentaram valggesigdenoes
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a 0,7, refletindo a qualidade das informacgdes e dos procedimentos na predi¢cao dos valores
genéticos.

A analise de deviance (ANADEV)ad sete caracteristicas na analise conjunta,
esta apresentada na Tabela 16.

As caracteristicas PRO e UMT néo foram significagigelo teste da maxima
verossimilhanca (LRT) para o efeito familias (Tabela 16), indicando auséncia de
variabilidade entrasfamilias para essas caracteristicas, sendo confirmado pelos baixos
valores encontrados ndghA presenca de variabilidade para a caracteristica FER pode
ser explicado pela segregacdo dos genes de resisténcia envolvidos. Para o efeito de
parcelas, somente a caractecssiiF ndo foi significativo. Para as demais caracteristicas
foram altamente significativos, indicando presenca de heterogeneidade ambiental dentro
dos blocos. Para os efeitos de ambiente permanente e das interacfes famifiasiac ano
houve efeitos significativos para todas as caracteristicas avaliadas pelo teste da maxima
verossimilhanca ERT (Tabela 1%

A auséncia de interacBes familias x anos conduziu a altos coeficientes de
correlagdo genotipica (rgmed) através dos anos de avaliagdo, com magnitudes da ordem
acima de 83%, exceto para PRO e UMT (Tabela 15). Isto indica que a selecao, para a
maioria das caracteristicas (exceto para PRO e UMT), pode ser realizada em uma
avaliacdo precoce nos primeiros anos de colheita. Para a caracteristica PRO a selecdo
mostrou-se mais eficiente (maiores acuracias) nos anos de 2010 e 2012.

Ascaracteristicas que nao apresentaram efeitos familias significativos, de acordo
com a analise de deviance (ANADEV) (Tabela 16), ndo foram incluidas no indice de
selecdo (MULAMBA e MOCK, 1978¢ nas analises de agrupamento de Tocher, visto

que, realizar selecéo para essas caracteristicas € mais dificil.
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Tabela 16. Andlise de deviance (ANADEYV) para as caracteristicas vigor vegetativo (VIG)Apr@@RE), ciclo de maturacéo dos frutos (CMT),

uniformidade de maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de cercosporiose (CER) e indeténgeande
(FER) em café arabica. Trés Pontas - MG, 2010 a 2013.

DEVIANCE LRT (X ?)
Caract. MOD Familias  Parcelas  Ambiente Interacéo Familias  Parcelas @ Ambiente Interacéo
COMP. Permanente familias x Permanente familias x
anos anos
VIG 1980,51 2004,23 2160,38 1980,5 1980,6 23,72** 179,87** -0,01™ 0,09®
PRO 3557,57 3559,52 3712,11 3557,57 3559,22 1,98% 154,54** oS 1,68%
CMT 1117,15 1181,55 1171,74 1117,13 1117,25 64,4** 54,59** -0,02® 0,1
UMT 774,53 777,94 863,43 774,53 775,23 3,41 88,9** o 0,7
TF 1408,94 1423,48 1411,38 1408,92 1409,18 14,54** 2,44% -0,02® 0,24%
CER 506,05 513,48 671,23 506,04 506,17 7,43** 165,18** -0,01 0,12
FER 887,32 971,36 967,43 887,28 887,3 84,04** 80,11** -0,04* -0,02

LRT = teste da maxima verossimilhanch% de significancia’5% de significancidmao significativo pelo teste Qui-quadrado com 1 grau de
liberdade.
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Correlacdes genéticas

As estimativas de correlagdes genéticas eamsdreete caracteristicas obtidas
segundo a metodologia de Falconer e Mackay (1996), variaram-e@tde, para as
caracteristicas CMT e CER a 0,65, para as caracteristicas VIG €TBBé€a 17).

Tabela 17. Estimativas de correlagdes genéticas entre as caracteristicas vigor vegetativo
(VIG), producdo (PRO), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), uniformidade de
maturacdo dos frutos (UMT), tamanho dos frutos maduros (TF), incidéncia de
cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem (FER) em café arabica. Trés Pontas - MG,
2010 a 2013.

Caracteres VIG PRO CMT UMT TF CER FER

VIG 1,00 0,65 0,64 0,09 -0,14 -0,32 -0,18
PRO 1,00 0,50 0,61 0,26 0,15 -0,37
CMT 1,00 0,23 -0,01 -0,44 -0,31
UMT 1,00 0,40 0,44 -0,27

TF 1,00 0,04 -0,20
CER 1,00 -0,10
FER 1,00

As correlagfes genéticas de maiores magnitudes foram aquelas envolvendo PRO
e VIG (0,65) e VIG e CMT (0,64). Quando dois caracteres estdo altamente
correlacionados, € possivel obter ganho genético em uma caracteristica por meio da
selecdo na outra. A correko positiva encontrada para as caracteristicas VIG e &RO
desejavel, pois plantas vigorosas tendem a ser mais produtivas. Esses resultados auxiliam
os melhoristas em tomadas de decisdo em etapas iniciais dos programas de
melhoramento. Estimativas de correlacdo superiores ao do presente foram obtidas por
Teixeiraet al (2012) em café arabica. A caracteristica vigor vegetativo esta entre as
caracteristicas mais utilizadas para estimacdo da capacidade produtiva de cafeeiros
(CARVALHO etal., 2010).

As maioes correlacdes genéticas negativas, considerando as quatro safras,
foram observadas para CMT e CER (-0,44) e FER e PRO (-0,37). Outros estudos
realizados em café tem demostrado correlacao positiva entre FER e PRO (SILVAROLLA
et al, 1997; COSTAet al, 2007), diferente do observado no presente trabalho. A
provavel explicacdo para esse resultado, pode estar relacionada a genealogia da populacdo
em estudo e a quantidade de anos de avaliagdo. A populagdo em estudo € oriunda do
cruzamento entre cafeeiros portadores do geBe&e confere resisténciddavastatrix

Portanto, em anos de alta producédo devido a resisténcia dessas plantas ndo houve um
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aumento na incidéncia da ferrugem. Outro fato que poderia auxiliar na explicacéo desse
resultado, seria a quantidade de anos em que a incidéncia de ferrugem foi avaliada, pois
nessa analise foi considerada o0s quatros anos consecutivos, e 0S outros autores

consideraram um ano de avaliacao.

indice de selecéo
As cinco caracteristicas significativas na anélise de deviance (ANADEV) foram

consideradas para a analise indice de selecdo (Tabela 18).

Tabela 18 Rankmédio das familias e ganhos de selecédo (%) obtido considerando as
caracteristicas vigor vegetativo (VIG), ciclo de maturacdo dos frutos (CMT), tamanho
dos frutos maduros (TF), incidéncia de cercosporiose (CER) e incidéncia de ferrugem
(FER) e as avaliacBes nos anos de 2010 a 2013 com base no indice de Mulamba-Mock
(1978).

Rank- Ganho
Ordem Gendtipos VIG CMT TF CER FER Médio (%)
1 UFV 335-68 3 17 2 4 4 6,00 100,00
2 UFV 335-12 10 14 7 5 5 8,20 69,01
3 UFV 335-70 8 15 6 11 2 8,40 59,29
4 UFV409-05 1 23 18 1 1 8,80 52,87
5 UFV 409-34 9 5 14 12 6 9,20 47,78
6
7
8

UFV 409-30 12 13 4 13 12 10,80 40,08
UFV 402-21 21 11 3 7 13 11,00 34,62
UFV 409-48 18 7 1 16 14 11,20 30,43

9 UFV 409-42 19 6 11 14 8 11,60 26,76
10 M. Novo UFV2190 5 9 19 2 23 11,60 23,97
11 UFV 402-36 23 10 8 9 9 11,80 21,55
12 M. Novo UFV2164 15 3 16 3 22 11,80 19,60
13 UFV 327-15 6 12 5 23 16 12,40 17,47
14 UFV 335-15 14 2 12 15 19 12,40 15,70
15 UFV 315-83 4 21 17 8 15 13,00 13,78
16 UFV 328-70 11 20 22 10 3 13,20 12,02
17 UFV 339-100 2 22 10 17 17 13,60 10,27
18 UFV 480-12 17 1 23 20 7 13,60 8,76
19 UFV 335-08 7 19 13 21 11 14,20 7,14
20 UFV 341-15 20 18 9 6 21 14,80 5,45
21 UFV 328-04 13 8 21 22 10 14,80 3,96
22 UFV 409-18 22 4 15 18 18 15,40 2,41
23 UFV 480-26 16 16 20 19 20 18,20 0,00

A maioria dos programas de melhoramento visa selecionar gendétipos produtivos

e resistentes a varias doencas. Porém, a caracteristica produgédo na analise @e devianc
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(ANADEV) nao apresentou efeito significativo para o efeito familia, mas para solucionar
essa situagdo o indice de selecdo surge como uma alternativa.

Os valores da Tabeld8 representam a posicadcallk) que as 23 familias
assumiram para cada caracteristica analisada e os ganhos com a selecéo simultanea. Nove
familias foram selecionadas para avanco de geracao, por terem sido ranqueadas acima
das testemunhas (IAC 464-18 - Mundo Novo UFV2190 e IAC 514-03 - Mundo Novo
UFV2164), o que corresponde a intensidade de selecdo de aproximadamente 39%. O
ganho estimado com a selecéo foi de 26,76% em relacdo a populacéo original. No entanto,
observam-se quasfamilias selecionasforam originadas de dois hibridos. As familias
UFV 335-68, UFV 335L2, UFV 335-7Q UFV 409-05, UFV 409-34, UFV 409-30, UFV
409-48 e UFV 409-42 resuian do hibridoCIFC H315/3 e H315/4 {Mundo Novo
(CIFC 1535/181) x S.795 (CIFC 1344/1%}a familia UFV 402-21 do hibrid€IFC
H214/6 = {S.333 (CIFC 254/14) x S.12 Kaffa (CIFC 635/3/6)}.

Um dos objetivos do indice de selecao é escolher os materiais superiores, com
base em um complexo de caracteres que redna as qualidades de interesse, resultando em
melhores ganhos simultdneos (CRWZ al, 2004). Dessa forma, para manter a
variabilidade genética da populacdo, ndo ha necessidade de levar todas as nove familias
para a proxima geracdo, pois a maioria veio de um mesmo cruzamento. Portanto,
selecionar as familias de hibridos diferentes como UFV 335-68, UFV 335-12, UFV 409-

05 e UFV 402-21, permite explorar a variabilidade desse material genético.

Andlise de agrupamento
Foi realizada a andlise de agrupamento multivariado pelo método de Tocher,

com base na distancia genética euclidiana n@aibela 19).

Tabela 19. Agrupamento baseado nos caracteres avaliados, pelo método de Tocher, com
base na distancia euclidiana média das progénies de café arabica de porte alto.
Grupos Genotipos
UFV339-100 UFV328-70 UFV315-83 UFV409-42 UFV480-26
UFV341-15 UFV409-34 UFV335-68 UFV335-08 UFV402-36
UFV409-30 UFV335-70 UFV402-21 UFV328-04 UFV327-15

1 UFV480-12 UFV335-15 UFV409-18 UFV335-12 UFV409-48
2 M. Novo UFV2190 M. Novo UFV2164
3 UFV 409-05
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Pela analise de agrupamento, verificou-se a formacéo de trés grupos com base
na divergéncia genética enaigfamilias. Essa variabilidade encontrada € confirmada pela
Vg. A maioria das familias (20 familias) foram alocadas em um Gnico grupo, grupo 1,
indicando pouca variabilidade genética entre as familias. O grupo 2 foi compasto pel
cultivares comerciais (as testemunhas) e o grupo 3 por uma familia. E importante relatar,
que a formacé&o de grupos propicia na escolha de genitores dentro de um programa de
melhoramento, pois cruzamentos divergentes amplia a variabilidade genética.

As nove familias que se destacaram pelos maiores ganhos com a selecdo
simultanea, conforme a metodologia de Mulamba e Mock (1978), a maioria foram
alocados no mesmo grupo 1, com excec¢ao da familia UFV 409-05 que se alocou no grupo
3. Esse fato infere que familias do mesmo grupo sao geneticamentegar@om base
nesses dados, € possivel delinear cruzamentos entre familias pertencentes a grupos

distintos.

Selecao assistida por marcadores moleculares
Selecao assistida em familias de porte alto para o gede&resisténcia a H. vastatrix

Trinta e oito cafeeiros da populacdo de melhoramento de porte alto (cruzamento
cultivares de porte alto e Selec¢des Indianas) que apresentaram resist€nastatrix
em nivel de campo foram analisados com quatros marcadores moleculares que
flanqueiam o gened3 que confere resisténcia a esse patdgeno. Foram identificados 29
individuos (76,%0), pertencente a 14 familias, portadores do geB¢Tabela 2 Foram
considerados portadores do gene os individuos que apresentaram a marca para 0s quatro
marcadores. Esse resultado era esperado, pois a maioria dos cafeeiros da populacdo em
estudo séo derivados de cruzamentos com fonte de resisténcia para a3gexpeSsar
dos cafeeiros terem sido selecionados como fontes de resisténcia a fegragpltacao
para a auséncia do gene em alguns cafeeiros seria a segregacao do mesngédma gera

anterior.
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Tabela 20. Relacéo das familias de porte alto podadorgene §3 com os marcadores
SRPM16-$3, Sat244, BA-48-210R e BA-124-12K-f.

Familias Portadoras do gene &3

UFV 315-83 UFV 335-12 UFV 402-21, UFV 409-42;
UFV 327-1%; UFV 335-15 UFV 409-0% UFV 409-48;
UFV 328-044) UFV 335-68, UFV 409-18 UFV 480-12)
UFV 328-7(y UFV 335-7Qy UFV 409-3Qy UFV 480-26,
UFV 335-08 UFV 339-10@; UFV 409-34,) -

(refere-se a quantidade de individuos/familia portadores do g8ne S

Para evitar que recombinac@es resultem na perda do gene, foram considerados
resistentes portadores do geneg3 &ipenas os cafeeiros que apresentaram 0s quatro
marcadores moleculares que flanqueiam o gene.

Alguns cafeeiros apresentaram apenas alguns marcadores. O DNA de um
individuo da familia UFV 335-08 e um da familia UFV 335-70 ndo amplificaram para o
marcador BA-48-210R, no entanto, amplificou os outros trés marcadores. Esse resultado
pode ser explicado pela recombinacéo ocorrida entre 0 gene e 0s marcatEn@sies
analisados. Segundo Makgal (2008), os marcadores BA-124-12K-f e Sat244 estédo a
uma distancia de €M do gene e os marcadores SP-M13-8 BA-48-210R a 1,8 cM e
0,6 cM do gene, flanqueando-o. Dessa forma, quanto maior a distancia entre o marcador
e o loco, maior a chance de ocorrer recombinagéo entre eles. Portanto para os dois
cafeeiros que nado apresentaram o marcador BA-48-210R, pode ter ocorrido uma
recombinacao entre o gene e esse marcador, de forma a perder essa marca, mas mantendo
as demais.

Um outro cafeeiro pertencente a familia UFV 335-12 apresentou somente
marca SPM16-$3 (distancia de 1,8 cM do gene). Portanto, pode ter havido uma
recombinacdo entre o gene e a marca e esse individuo ficou apenas com esse marcador,
perdendo as demais marcas e, provavelmente, o gene.

Os marcadores analisados permitiram também verificar se o géresta em
homozigose ou em heterozigose. Dos marcadores utiliZzaBd816-$:3, Sat244 BA-
48-210R apresentaram padrdo de bandas codominantes, enquanto o marcador BA-124-
12K-f mostrouse dominante. O mesmo padréo de bandas para esses marcadores foi
observado no trabalho conduzido por Alkimen al. (2017). Dessa forma, com 0s
marcadores codominantes foi possivel ndo so identificar os cafeeiros portadores do gene

SH3, mas também se eles sdo homozigotos ou heterozigotos para o gene.
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Analisando o marcador SP-M16:5 (distancia de 1,8 cM do gena)m
individuo de cada uma das familias UFV 339-100, UFV 409-34 e UFV 409-48 foram
resistentes homozigotos, ao passo que para SatBf-48-210R foram resistentes
heterozigotos. Esse resultado sugere que houve recombinacdo em um dos cromossomos
homaologos.

Um cafeeiro das familias UFV 327-15, UFV 328-70, UFV 480-26, bem como
quatro da familia UFV 328-04 foram resistentes homozigotos para o marcador &at244
heterozigoto par&P-M16-$3 e BA-48-210R. O marcador Sat244 foi reportado por
Mahéet al (2008) localizado a 6M do gene, no entanto, nesse trabalho foi possivel
identificar recombinacdo entre eles. Recombinacéo entre esse marcador e g3gene S
também foi verificado por Alkimimet al (2017). Esses autores sugerem que essa
recombinacdo pode estar relacionada a quantidade de individuos avaliados, além da
estimacédo da distancia entre o marcador e 0 gene ser em uma populacéo diferente da que
deu origem ao mapa.

Dessa forma, observou-se 10 cafeeiros resistentes, que apresentaram as quatro
marcas, mas recombinantes para um dos marcadores em um doS Cromossomos
homologos, sendo trés para o marc&®M16-S43 e sete para o marcador Sat244. Para
evitar erros de selecéo, esse cafeeiros devem ser considerados heterozigotos para o gene
Sh3.

Para avanco de geracao no programa de melhoramento, o ideal seria selecionar
0S genotipos resistentes homozigotos para o gede&liando os quatro marcadores
analisados. Dessa forma, merecem destaque 11 individuos pertencentes as familias UFV
327-15 (1), UFV 335-12 (4), UFV 335-68 (3), UFV 335-70 (1), UFV 339-100 (1) e UFV
409-34 (1). Dessa forma, dos 29 cafeeiros analisados como portadores do gene de
resisténcia §3, 11 mostraram-se homozigotos e os demais heterozigotos (Tabela 21). Os
cafeeiros considerados heterozigotos podem ser utilizados, no entanto, essa
heterozigosidade deve ser considerada no avanco de geracdes no melhoramento. Portanto,
quanto maior a eficiéncia de um marcador, maior serd a contribuicdo na tomada de

decisdes pelos programas de melhoramento (Sleva, 2007).
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Tabela 21. Relacao dos individuos das familias (oriundas do cruzamento entre cultivares
de porte alto e Sele¢bes Indianas) portadores do g&ne §us genodtipos em resposta
aos quatro marcadores analisados.

Familias Portadoras do gene i$3

Familias Planta Gene Familias Planta Gene

UFV 315-83 1 Heterozigoto UFV 335-70 1 Homozigoto
1 Heterozigoto 1 Heterozigoto

UFV 327-15 2 Heterozigoto UFV 339-100 2 Heterozigoto
3 Homozigoto 3 Homozigoto
1 Heterozigoto UFV 402-21 1 Heterozigoto

UEV 328-04 2 Heterozigoto UFV 409-30 1 Heteroz_igoto
3 Heteroz!goto UEV 409-34 1 Hom02|goto
4 Heterozigoto 2 Heterozigoto

UFV 328-70 1 Heterozigoto UFV 409-42 1 Heterozigoto
1 Homozigoto 1 Heterozigoto

UFV 335-12 2 Homozigoto UFV 409-48 2 Heterozigoto
3 Homozigoto 3 Heterozigoto
4 Homozigoto UFV 480-26 1 Heterozigoto
1 Homozigoto

UFV 335-68 2 Homozigoto - - i
3 Homozigoto

Selec¢do assistida em familias de porte alto para QTL de resisténcia as racas I, Il e
patotipo 001 de H. vastatrix

Para verificar a presenca de outros genes de resistéhtiavastatrix nos
cafeeiros resistentes em nivel de campo, marcadores associados a QTL foram utilizados.
Dos trinta e oito cafeeiros analisados, apenas um individuo apresentou a marca de
resisténcia. O cafeeiro pertencente a familia UFV 335-08 amplificou apenas para o
marcador SSR 016 ligado ao QTL do grupo de ligacdo 2. Essa baixa frequéncia de
individuos portadores das marcas ja era esperado, pois 0 mapa genético desses QTL foi
construido a partir de uma populacédmFunda do cruzamento de hibrido de timor.

Na analise molecular o marcador SSR 016 apresentou padrdo de banda
codominante para o QTL ligado ao grupo de ligacéo 2, corroborando com os encontrados
por Almeida, D. P. (2015). Dessa forma, foi possivel identificar que o cafeeiro da familia
UFV 335-08 foi resistente heterozigoto para o marcador SSR 016, ao passo que para 0s
outros marcadores ligado ao QTL do grupo de ligacdo 5 ndo houve presenca da marca de
resisténcia. Portanto, essa marca encontrada pode ser a responsavel pela resisténcia

observada em campo, visto que esse cafeeiro ndo apresentou a marca dd.gene S
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Selecao assistida em familias de porte alto para o gene Ck-1 de resisténcia a C.
kahawae

Visando o melhoramento preventivo, os trinta e oito cafeeiros selecionados em
nivel de campo por apresentarem resisténtia \&astatrix,foram analisados com dois
marcadores moleculares SSR que flanqueiam o @&ieque confere resisténciaCa
kahawaeFa identificado um individuo portador do ge@&1 para os dois marcadores
sendo ele pertencente a familia UFV 409-05.

A baixa frequéncia de individuos portadores do geaé ja era esperado, pois
os individuos da populacdo em estudo sdo derivados de cruzamento entre Selecdes
Indianase C. arabica As Selecdes Indianas séo oriundas da hibridacdo@mrabica
x C. liberica e essa populacdo ndo possui em sua genealogia materiais genéticos da
espécie HDT que carregam o ge&flel. Uma baixa quantidade de individuos contendo
0 geneCk-1 em populagdes oriundas do cruzamento com Selec¢des Indianas também foi
observado por Alkiminet al (2017).

Os marcadores Sat207 e Sat235 apresentaram padréo de bandas codominantes.
O mesmo padréao de bandas para esses marcadores foi observado no trabalho conduzido
por Alkimim et al (2017). Portanto, além de identificar os cafeeiros portadores do gene
Ck-1 é possivel também verificar se elesi@estn homozigose ou heterozigns

O cafeeiro identificaddoi resistente homozigoto com ambos os marcadores.
Entretanto, ele ndo apresenta as nsagearesisténcia ligadao gene &3 e aos QTL.
Aliando os resultados genotipicos com os fenotipicos, foi possivel constatar que das nove
melhores familias selecionadas petmk-médio, 8 apresentaram em suas progénies
individuos portadores do geng3UFV 335-68, UFV 335-12, UFV 335-70, UFV 409-
34, UFV 409-30, UFV 402-21, UFV 409-48 e UFV 409-42), enquanto que o individuo
da familia UFV 409-05 foi portador do geG&-1.

Apesar da familia UFV 335-08 néo ter ficado bem colocadarpalemédio,
ela apresenta progénie portadora da marca associada a resisténcia as racas |, Il e patotipo
001 deH. vastatrix Portanto, € uma importante fonte de gene de resisténcia, podendo ser

recomendado para utilizacdo nos programas de melhoramento genético do cafeeiro.

Selecao assistida em familias de cafeeiros para a resisténcia a H. vastatrix
Buscou-se avaliar também novas fontes de resisténcia em diferentes populacgoes,
oriunda de cultivares comercias@earabicax Sele¢des Indianas, além@earabicax

HDT. Foi analisada com marcadores moleculares ligados aos diferentes genes que
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conferem resisténciatd. vastatrix Na analise para os quatro marcadores flanqueando o
gene &3, foram identificados 99 cafeeiros (90,8%), pertencentes a 31 familias,
portadores do gene (Tabelg22

Tabela 22. Relacao das familias de cafeeiros portadores do{geoensos marcadores
SPM16-$3, Sat244, BA-48-210R e BA-124-12K-f.

Genotipos portadores do gene3

UFV 311-0%, UFV 316-63) UFV 334-1Qy) UFV 337-2%,
UFV 311-4%s UFV 316-664) UFV 334-6& UFV 341-144)
UFV 311-5% UFV 316-7Qs) UFV 334-13%, UFV 404-0Ly)
UFV 311-631 UFV 317-02s) UFV 336-02y) UFV 409-030)
UFV 313-13%, UFV 317-52%3) UFV 336-0%) UFV 409-47
UFV 314-1%, UFV 317-6%) UFV 336-28y UFV 480-11)
UFV 314-57, UFV 317-71) UFV 337-16g) UFV 480-14)
UFV 315-08y) UFV 327-0%) UFV 337-18) H484-2-18-2
UFV 316-5%, UFV 329-6%) UFV 337-2(s) -

() refere-se a quantidade de individuos/familia portadores do g&ne S

Dessas 31 familias portadoras do gen®, $6 sdo as mesmas encontradas por
Alkimim et al (2017) em geragaa bu K. Assim como observado na populagéo de porte
alto, era esperado que a maioria dos individuos fossem portadores dejepa@sSas
Selecdes Indianas que deram origem a essa populacdo apresentam @3geee S
resisténcia al. vastatrix( BETTENCOURT e RODRIGUES, 1988; PRAKAS#t al
2004; RAM 2006; PRAKASHet al. 2011).

Para os quatro marcadores analisados foram observados um total de 16
recombinacdes. Um individuo da familia UFV 317-02 ndo apresentou a marca de
resisténcia com o marcadBA-124-12K-f (distancia de OM do gene), mas apresentou
a marca de resisténcia para os demais marcadores. Esse resultado consiste provavelmente
uma recombinagéo, de forma a ocorrer perda da marca de um dos marcadores e mantendo
as demais. Alkimimet al (2017) pressupdem que isso pode ter ocorrido devido a
guantidade de individuos avaliados no trabalho que estimaram essa distancia, bem como
a estimagéo ser em outra populacéo.

Um individuo da familia UFV 334-139 nao amplificou para o marcBéoe#8-
210R (distancia de 0,6M do gene) e para os outros marcadores foi resistente

heterozigoto. A SAM é mais efetiva quando o marcador for mais préximo do loco de
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interesse, reduzindo a chance de ocorrer uma recombinacao entre os mesmos(SINGH
al., 2001).

Em razdo dos marcadores SP-M16-SH3, Sat244 e BA-48-210R apresentarem
padrdo de bandas codominantes, permitiu observar individuos homozigotos e
heterozigotos. Com essa andlise, novos recombinantes foram detectados.

Analisando o marcador SP-M16-SH3 (distancia de 1,8 cM do gene), um
individuo das familias UFV 314-19, UFV 316-UFV 334-10UFV 336-28 e UFV 337-

18 foram resistentes homozigotos e para os outros marcadores foram heterozigotos. Esse
mesmo marcador em um individuo das familias UFV 311-59, UFV 317-02, UFV 334-
139e UFV 336-28 mostrowseresistentes heterozigotos e homozigotos para os demais.

Analisando o marcador BA-48-210R (distancia de 0,6 cM do geme)
individuo da familia UFV 311-49 foi resistente heterozigoto e para os outros marcadores
foi resistente homozigoto. Dois cafeeiros da familia UFV 327-07 e um cafeeiro das
familias UFV 329-63 e UFV 341-14 mostrar@mfesistentes homozigotos para o
marcador Sat244, ao passo que para os demais marcadores foram heterozigotos. Nota-se
gue essas recombinacdes ocorreram em um dos cromossomos homélogos.

Dessa forma, observando essas recombinacdes constatou-se 14 cafeeiros
resistentes para as quatro marcas, entretanto foram recombinantes para um dos
marcadores, por isso esses cafeeiros devem ser considerados heterozigotos para o gene
SH3.

Portanto, para minimizar os erros na selecado assistida deve-se priorizar cafeeiros
resistentes homozigotos para 0s quatro marcadores, pois aumentam a eficiéncia na
incorporacdo e conducdo dos genes de resisténcia nos programas de melhoramento.
Sendo assim, merecem destaques os 34 cafeeiros pertencentes as familias UFV 311-49
(4), UFV 311-59 (3), UFV 313-133 (6), UFV 314-19 (1), UFV 316-70 (1), UFV 317-02
(4), UFV 317-52 (1), UFV 317-69 (1), UFV 334-10 (4), UFV 334-139 (1), UFV 336-05
(1), UFV 337-16 (3), UFV 337-18 (1), UFV 337-29 (1), UFV 404¢Djle UFV 480-11
(1). Os 65 cafeeiros restantes foram considerados heterozigotos (Tabela 23), e poderéao
ser utilizados no melhoramento, no entanto d®veensidear que 0 gene {3 de

resisténcia segregara.
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Tabela 23. Relacdo dos individuos das familias portadoras do g&ees8us genotipos
em resposta aos quatro marcadores analisados.

Gendtipos portadores do gener3

Familias Planta Gene Familias Planta Gene

UFV 311-01 1  Heterozigoto 1 Homozigoto
1 Homozigoto 2 Homozigoto
2 Homozigoto UFV 317-02 3 Homozigoto
UFV 31149 3 Homozigoto 4 Homozigoto
4 Homozigoto 5 Heterozigoto
5 Heterozigoto 1 Heterozigoto
1 Homozigoto UFV 317-52 2 Heterozigoto
UFV 311-59 2 Homoz!goto 3 Homoz!goto
3 Hom02|goto UEV 317-69 1 Hom02|goto
4  Heterozigoto 2 Heterozigoto
UFV 311-63 1 Heterozllgoto UV 317-77 1 Heteroz!goto
1 Homozigoto 2 Heterozigoto
2 Homozigoto URV 327-07 1 Heterozigoto
UFV 313- 3 Homozigoto 2 Heterozigoto
133 4 Homozigoto UFV 329-63 1  Heterozigoto
5 Homozigoto 1 Homozigoto
6 Homozigoto 2 Homozigoto
1 Homozigoto 3 Homozigoto
UFV 314-19 2 Heterozigoto UFV 334-10 4 Homozigoto
3 Heterozigotao 5 Heterozigoto
4 Heterozigoto 6 Heterozigoto
UFV 314-57 1 Heterozigoto 7 Heterozigoto
UFV 315-08 1  Heterozigoto 1 Homozigoto
UFV 316-59 1 Heteroz?goto UFEV 334-139 2 Heteroz?goto
UFV 316-63 1 Heteroz!goto 3 HeterozHgoto
2 Heterozigoto 4 Heterozigoto
1 Heterozigoto UFV 336-02 1 Heterozigoto
UFV 316-66 2 Heteroz?goto 1 Heterozigoto
3 Heterozigoto 2 Heterozigoto
4 Heterozigoto UFV 336-05 3 Heterozigoto
1  Heterozigoto 4  Heterozigoto
2  Heterozigoto 5 Homozigoto

UFV 316-70 3 Heterozigoto ) ] -

4 Heterozigoto i i -

5 Homozigoto - - -

(continuacéo)
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1 Heterozigotc 1 Heterozigoto
UEV 336-28 2 Heteroz?gotc UFV 337-20 2 Heterozigoto
3 Heterozigotc 3  Heterozigoto
4 Heterozigotc 1 Heterozigoto
1  Heterozigotc UFV 337-29 2  Heterozigoto
2 Heterozigotc 3  Homozigoto
3 Heterozigotc 1 Heterozigoto
UEV 337-16 4 Heteroz?gotc UFV 341-14 2 Heterozigoto
5 Heterozigotc 3  Heterozigoto
6 Homozigoto 4  Heterozigoto
7 Homozigoto UFV 404-1 1 Homozigoto
8 Homoz!goto UFV 409-47 1 Heteroz!goto
1 Homozigoto 2 Heterozigoto
2  Heterozigotc UFV 480-11 1 Homozigoto
UFV 337-18 3 Heteroz?gotc - - -
4 Heterozigotc - - -
5 Heterozigotc - - -
6 Heterozigotc - - -

Para identificar cafeeiros portadores dos QTL associados a resisténcia das ragas
[, 1l e patotipo 001 déd. vastatrix foram analisados os marcadores SSR 016 ligado ao
QTL do grupo de ligacdo & CaRHv9 e CaRHv11l CAP ligado ao QTL do grupo de
ligacdo 5. A presenca do marcador CaRHv9 permitiu a identificacdo de cinco individuos
contendo a marca de resisténcia ligado ao QTL do grupo de ligacao 5, sendo um individuo
das familias UFV 31B2, UFV 317-69, UFV 334-68, UFV 341-14 e H484-2-18-2. No
entanto, apenas um individuo pertencentes as familias UFV 341-14 e H484-2-18-2
apresentaram a outra marca de resisténcia do QTL do grupo de ligacdo 5 quando
genotipado com o marcador CaRHWIAP.

A recombinacao observada nos individuos das familias UFV 317-52, UFV 317-
69 e UFV 334-68 para os marcadores CaRHv9 e CaRB¥YH, pode estar relacionada
a distancia entre eleso QTL. De acordo com Almeida, D. P. (20Hg)istancia entre os
marcadores CaRHWCaRHvV11CAP é de 24,6€M, flanqueando o QTL. Dessa forma,
guanto maior a distancia, maior a chance de ocorrer recombinacdo. Portanto, o que pode
ter ocorrido nessa recombinacéo foi a perda de uma das marcas.

Segundo Almeida, D. P. (2015) os marcadores CaRHv9 e CaRCAR1
apresentam padrao de bandas dominantes. Portanto, a marca de resisténcia encontrada em

um dos individuos das familias UFV 341-14 e H484-2-18-2 pode estar em homozigose
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ou em heterozigose, dessa forma, ha necessidade de avaliar um numero maior de
progénies para analisar se havera segregacao.

O marcador SSR 016 apresentou padrao de banda codominante, corroborando
com o resultados observados por Almeida, D. P. (2015). Dessa forma, € possivel analisar
se os cafeeiros sdo homozigotos ou heterozigotos.

Analisando o marcador SSR 016, um individuo de cada uma das familias UFV
337-29, UFV 341-14, UFV 317-77, UFV 334-10, UFV 334-189H484-2-17-2
continham a marca de resisténcia do QTL do grupo de ligacdo 2 e todos eles foram
resistentes heterozigot@3sindividuos pertencentes as familias UFV 341(4) e H484-

2-18-2 (1) se destacam por apreserteas marcas de resisténcia tanto para o QTL do
grupo de ligacao 2 quanto do 5.

Um cafeeiro de cada uma das familias H484-2-18-2 e UFV 334-68 néo
apresentaram a marca de resisténcia para o géner8retanto, apresentaram resisténcia
em campo &H. vastatrix portanto, a marca do QTL pode ser responsavel por essa
resisténcia.

A obtencéo de variedades resistentes € um dos principais objetivos no programa
de melhoramento, portanto a identificacdo defamilias poderdo auxiliar em futuros
trabalhos, pois sdo importantes estratégias a serem utilizadas na selecao preliminar de

melhoramento genético do cafeeiro.

Selecao assistida em familias de porte baixo para resisténcia a CBD

Para verificar a presenca de outro gene nos cafeeiros selecionados em campo
como resistentesH. vastatrix foram analisados os marcadores Sat207 e Sat235 ligados
ao geneCk-1 que confere resisténcia ao agente causal da CBD. Dos 109 cafeeiros
analisados foram identificados trés individuos portadores do @Q&iie sendo um
pertencente a familia UFV 341-14 e dois a H484-2-18-2. Foi considerado portador do
gene apenas os individuos que apresentaram os dois marcadores.

O DNA do individuo da familia UFV 334-68 ndo amplificou para o marcador
Sat207, mas amplificou para o marcador Sat235. Esse resultado sugere a ocorréncia de
uma recombinacao entre o gene e o marcador. Segundo Gatlali200§, o marcador
CBD-Sat235 encontra-se a 0 cM do géiel, enquanto que o marcador CBD-Sat207
esta a uma distancia de 17,2 cM. Dessa forma, a provavel explicacdo € a ocorréncia de
uma recombinacédo entre o gene e o marcador Sat207, de forma a perder essa marca, mas

conservando a do marcador Sat235.
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Os marcadores utilizados permitiram identificar se 0 gékel esta em
homozigose ou em heterozigose. O individuo da familia UFV 341-14 foi resistente
heterozigoto para ambos os marcadoa#sm de apresentar o ge@&1 é portador do
gene §3 em heterozigose e das marcas de resisténcia as racas |, 1l e patotip¢1001 d
vastatrix Ja os dois individuos da familia H484-2-18-2 foi resistente homozigoto para
ambos os marcadores, entretanto eles ndo apresentaram a marca ligada aB8,gene S
porém um individuo é portador das marcas de resisténcia dos QTL que conferem
resisténcia as racas |, Il e patétipo O0Hdeastatrix Dessa forma, esses cafeeiros sao
importantes estratégias a serem utilizadas em programas de melhoramento genético do
cafeeiro, pois apresentam a piramide genes pronta para ser utilizado em cruzamentos
promissores.

Avaliando o conjunto de marcadores para resisténcih aastatrix e C.
kahawae observou-se 6 individuos que apresentam a piramidacdo de genes. Um
individuo de cada uma das familias UFV 317-77, UFV 334-10, UFV 334-139 e UFV 337-
29 foram portadores do geng3Se da marca do QTL ligado ao grupo de ligacéo 2 que
conferem resisténcia as racas |, Il e patétipo OOH.destatrix Além desses cafeeiros,
um individuo da familia UFV 341-14 apresentou a marca do @Qkie sendo também
portador do genex3 e das marcas de resisténcia do QTL ligados ao grupo de ligacéo 2
e 5 que conferem resisténcia as racas |, |l e patétipo 0Bl wstatrixe um individuo
da familia H484-2-18-2 apresentou a marca do @k e das marcas de resisténcia do
QTL ligadosacs grupos de ligacao 2 e 5 que conferem resisténcia as racas |, Il e patotipo
001 deH. vastatrix

O processo de piramidacdo de genes para resisténcia duradoura néo € estratégia
nova, entretanto, métodos tradicionais de inoculacdo de patdgenos e avaliacdo das
doencas dificultam a identificacdo dos diferentes genes presentes em mesmo individuo
além da identificedo de fontes de resisténcia em locais onde o patdégeno ndo esteja
presente. Dessa forma, os marcadores moleculares ligados a genes de resisténcia
permitem a identificagdo dos genotipos portadores e que podem ser utilizados em futuros
cruzamentos. Na cultura do café, poucos séo os trabalhos que utilizam a estratégia de
selecéo assistida por marcadores (SAM). Pral@shl (2011) trabalharam com a
aplicacdo da SAM e piramidacao de genes de resisténcia a ferrug@nmagabicae
Alkimim et al (2017) selecionaram cafeeiros arabica com diferentes genes de resisténcia

a ferrugem e a CBD.
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CONCLUSOES

A populagdo em melhoramento, oriunda do cruzamento entre cultivares de porte
alto e fontes de resisténcia a doencas, foi analisada usando diferentes caracteristicas
morfoagronémicas. Foi observada, base genética estreita entre as familias, no entanto, foi
possivel selecionar nove com ganhis selecdo superior a 26%. Com base em
marcadores moleculares, oito familias apresentaram em suas progénies @3gdee S
resisténcia &l. vastatrixe a outra o gen€k-1 de resisténcia @. kahawaeA Selecao
Assistida por Marcadores permitiu, ainda, identificar uma familia que embora ndo tenham
sido selecionada nas analises morfoagronémicas, apresentade@ddisténcia as racas
[, 1l e patotipo 001 deH. vastatrix Esse cafeeiro pode ser utilizado como fonte de
resisténcia para novos cruzamentos. As familias UFV 335-68, UFV 402-01 e UFV 409-
05 sdo promissoras por proporcionarem ganhos elevados com a selecdo e serem fontes de
resisténcia ao genes® ou Ck-1, podendo ser intercruzados para obtencgéo cultieares
ampliacdo da variabilidade. Além disso, buscou-se avaliar novas fontes de resisténcia em
outra populagdo, no qual a SAM permitiu identificar 31 familias portadoras dog&ne S
duas com o gengék-1, seis para o QTL ligado ao grupo de ligacéo 2, e duas para o QTL
ligado ao grupo de ligacdo 5. Esses diferentes genes foram encontrados isolados em
alguns cafeeiros e também piramidados em outros, com diferentes combina¢des. Um
individuo de cada uma das familias UFV 341-14 e H484-2-18-2 se destacaram em relacao
as demais familias por apresentarem os genes piramidados. Os cafeeiros selecionados por
caracteristicas morfoagrondmicas e por marcadores moleculares constituem em
importantes fontes para piramidacdo de genes nos programas de melhoramento genético

do cafeeiro, aos quais almejam resisténcia multipla e duravel.
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APENDICES

Tabela 23. Relacdo dos individuos das familias de porte alto genotipados com os
marcadoreSPM16-SH3, Sat244, BA-48-210R e BA-124-12K-

Genotipos portadores do geng38S

Familias ID Campo Gene Familias ID Campo Gene
UFV 315-83 5-111 -3 PA Heterozigoto UFEV 335-70 16 -11-1 PA Susce_tl'vel
20 - Il - 6 PA Heterozigoto 16 -1l - 3 PA Homozigoto
UFV 327-15 20 -1l - 3 PA Heterozigoto 1-1l-1PA Heterozigoto
20 - 1l - 3 PA Homozigoto UFV 339-100 1-1Il-2 PA Homozigoto
18 -1 - 3 PA Heterozigoto 1-111-5PA Heterozigoto
UEV 328-04 18 - 1l - 4 PA Heterozigoto UFV 402-21 17 -1-5PA Heterozigoto
18 - Ill - 6 PA Heterozigoto UFV409-05 4-1-5PA  Suscetivel
18 -1-5PA Heterozigoto UFV409-18 23-11-1PA Suscetivel
UFV 328-70 2-11-6 PA Heterozigoto UFV 409-30 15-1-2 PA Heterozigoto
UFV335-08 13- 11l -1PA Susce_tlvel UEV 409-34 10-1-2 PA Heteroglgoto
24 -1 -1 PA Homozigoto 10 - Ill - 6 PA Homozigoto
24 -1 -5 PA Homozigoto 6 -11-2PA Heterozigoto
UFV 335-12 24 - lll- 2 PA  Suscetivel UFV 40942 ¢ i-5PA  Suscetivel
24 -1 -4 PA  Homozigoto 25 -1-4 PA Heterozigoto
24 - 11 - 2 PA Homozigoto UFV 409-48 25 -1lI- 5 PA Heterozigoto
UFV335-15 22 -11-4 PA Suscetivel 25 - Il - 6 PA Heterozigoto
12 - Il - 2 PA Homozigoto 21-1-1PA Suscetivel
UFV 335-68 12 - Ill - 6 PA Homozigoto UPVA80-12 i-2PA  Suscetivel
12 -1l - 3 PA Homozigoto UFV 480-26 7 -11-4 PA Heterozigoto

ID CAMPO: Identificagdo do campo; Heterozigoto: Gene dominante em heterozigose;
Homozigoto: Gene dominante em homozigose; Suscetivel: Gene recessivo em
homozigose.

44



Tabela 24. Relacdo dos individuos de diferentes populagbes genotipados com o0s

marcadores SP-M16-SH3, Sat244, BA-48-210R e BA-124f12K-

Genotipos portadores do gengs8S

Familias  ID Campo Gene Familias ID Campo Gene
UFV 311-01 5-llI-1PB  Heterozigoto 2-1-1PB Heterozigoto
24-1-6PB Homozpoto UFV 316-66 2-111-1PB Heteroz?goto
24-1-5PB  Homozigoto 2-111-2PB Heterozigoto
UFV 311-49 24-1-6PB  Homozigoto 2-111-3PB Heterozigoto
2411-2PB  Heterozigoto 10-1-2PB Heterozigota
24411-3PB  Homozigoto 10-1-6PB Heterozigoto
17-1-2PB  Homozigoto UFV 316-70  1041-5PB  Heterozigoto
17-1-3PB  Heterozigoto 1011-6PB  Heterozigoto
UFVSLLSY 10 1apB Homozigoto 10411-4PB  Homozigoto
1741-4PB  Homozigoto 1541-1PB Homozigoto
UFV 311-63 20-II-5PB Heterozigoto 1541-2PB  Heterozigoto
9-11-1PB Homoz!goto UEV 317-02  15d1-3PB Homoz!goto
9-1-2PB  Homozigoto 15-1-5PB Homozigoto
9-11-5PB  Homozigoto 15-11-3PB Suscetivel
UV 313-133 o-ll-1PB  Homozigoto 15411-5PB  Homozigoto
9-1l1-2PB  Homozigoto 25-1-1PB Heterozigoto
o-lll-5PB  Homozigoto UFV 317-52  2541-3PB  Heterozigoto
11-1-2PB  Heterozigoto 25-11-2PB  Homozigoto
UEV 314-19 11-1-6PB Hom02|goto UFV 317-69 12-11-2PB Heteroglgoto
1141-2PB  Heterozigoto 12411-3PB  Homozigoto
1111-2PB Heteroz[goto UEV 317-77 1841-3PB Heteroz!goto
UEV 314-57 16-1-3PB Suscetivel 18411-5PB  Heterozigoto
16411-1PB Heterozigoto UFV 327-07 B11-I-1PB  Heterozigoto
UFV 315-08 B9-2I1I-5PB Heterozigoto B114I-6PB  Heterozigoto
UFV 316-59 14-1-3PB Heterozigoto  UFV 329-63 B3-llI-6PB  Heterozigoto
UEV 316-63 8-11-5PB Heteroz!goto - - -
8-111-2PB  Heterozigoto - - -

ID CAMPO: Identificacdo do campo; Heterozigoto: Gene dominante em heterozigose;
Homozigoto: Gene dominante em homozigose; Suscetivel: Gene recessivo em
homozigose.
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Tabela 25. Relacdo dos individuos de diferentes populacdes genotipados com o0s

CONTINUACAO

marcadores SP-M16-SH3, Sat244, BA-48-21(BAel24-12K{.

Gendtipos portadores do geng8S

Familias ID Campo Gene Familias  ID Campo Gene
21-1-2PB  Homozigoto 6-1-1PB  Heterozigoto
21-1-6PB  Homozigoto 6-1-3PB  Heterozigoto
2141-2PB Heter02fgoto UFV 337-18 6-1-5PB Heter02fgoto

UFV 334-10 214l11-2PB  Heterozigoto 6-1-6PB Heterozigoto
21411-3PB  Homozigoto 6-11-1PB Homozigoto
2111-4PB  Homozigoto 6-1-3PB  Heterozigoto
2141l-6PB  Heterozigoto 23-1-5PB Heterozigoto

UFV 334-68 28-1-2PB Suscetivel UFV 337-20 23-1I-3PB  Heterozigoto

26-1-4PB  Homozigoto 23411-6PB  Heterozigoto

26-1-5PB  Heterozigoto 1-1-6PB  Heterozigoto

UF¥3%34- 26411-6PB  Heterozigoto UFV 337-29 1-11-2PB Heterozigoto
26411-2PB  Heterozigoto 1-11-6PB Homozigoto

26411-6PB  Suscetivel B2-1l-1PB  Heterozigoto

UFV 336-02 274II-1PB _ Heterozigoto .\ ., ,, B2-lll-2PB  Heterozigoto

19-1-3PB  Heterozigoto B2-1l-5PB  Heterozigoto
1941-1PB  Heterozigoto B2-1I-6PB  Heterozigoto

UFV 336-05 19-1-2PB  Heterozigoto UFV 404-1 B1-llI-6PB  Homozigoto
1941-4PB  Heterozigoto ~ UFV 409-03 B1241I-5PB  Suscetivel
19411-3PB  Homozigoto B4-1ll-1PB  Suscetivel

7--2PB  Heterozigoto -\, 400 4, B4-II-3PB Heterozigoto
7-1-3PB  Heterozigoto B4-1l-4PB  Suscetivel

UFV 336-28 . .
7-11-4PB  Heterozigoto B4-1l-5PB  Heterozigoto
7-111-5PB  Heterozigoto UFV 480-11 B10-I-1PB  Homozigoto

30-1-1PB  Heterozigoto ~ UFV 480-14 B5-11I-2PB  Suscetivel
30-1-4PB  Homozigoto 9-I1-4PA Suscetivel
3041-2PB  Homozigoto H484-2-18-2 9-lll-5PA Suscetivel

UEV 337-16 S011-3PB Heteroz_igoto
30-1-4PB  Homozigoto
30411-5PB  Heterozigoto
30411-1PB  Heterozigoto
30-11-6PB  Heterozigoto -

ID CAMPO: Identificagcdo do campo; Heterozig
Homozigoto: Gene dominante em homozigose; Suscetivel: Gene recessivo em

homozigose.

oto: Gene dominante em heterozigose;
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