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Vii
RESUMO

MOREIRA, Julia Rosa,M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de 2017.
Caracterizagcao molecular de acessos dedifea arabicapor marcadores moleculares
microssatélites. Orientador: Ney Sussumu Sakiyama. Coorientadores: Eveline Teixeira
Caixeta e Antonio Carlos Baiédo de Oliveira.

A espéciegCoffea arabicaé autbgama com base genética estreita e originada no sudoeste da
Etidpia. As variedades botanicas de cafeeiros introduzidas no Brasil mais representativas
foram a Tipica e o Bourbon, as quais deram origem a outras variedades. A variedade
Bourbon € a reconhecida internacionalmente por apresentar elevado potencial déebebida.

€, por isso, valorizada nos mercados de cafés especiais. Dessa forma é essencial para
programas de melhoramento que essa espécie seja conservada em Bancos de
Germoplasma. O Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de café da Empresa de Pesquisa
Agropecuaria de Minas Gerais (Epamig), situado no municipio de Patrocinio, Minas
Gerais, da suporte aos programas de melhoramento e conta com 1596 acessqs de café
destes, 140 foram registradas como Bourbon. O BAG de café da Epamig recebe o apoio do
BAG de café da Universidade Federal de Vigcosa (UFV), situado na Area Experimental do
Funddo, no municipio de VigosApesar de apresentarem uma ampla disponibilidade de
caracteristicas, esses bancos ainda ndo foram devidamente caracterizados, como € o caso

do Bourbon, que ainda se tem muitas dividas sobre seus acessos, o que dificulta o uso no
melhoramento e na comercializagdo. Para auxiliar a caracterizagdo desses acessos, uma
ferramenta 1til € a utilizagdo de marcadores moleculares, e os microssatélites sdo indicados

para esse tipo de estudo. Diante disso, objetivou-se avaliar a diversidade genética por meio

de marcadores moleculares SSR de acessos de Bourbon, além de variedades antigas e
cultivadas, da colecdo do BAG de café da Epamig. Esses acessos e variedades antigas e
cultivadas foram denominados de populagdes, totalizado 14. Para as andlises de variancia
molecular (AMOVA), discriminantes e de redes de correlagdo foram utilizados seis
primers microssatélites (SSR), por apresentarem polimorfismo. Com base na AMOVA,
observou-se marovariacdo genética dentro da populacdo (64,88%) do que entre as
populacdes (35,12%). Esses resultados sugerem que pode ter ocorrido polinizagdo cruzada
no local de coleta. Quanto a classificacdo das populacdes por analise discriminante
observou-se que as populacdes tiveram similaridade com mais de uma populacao
algumas nado tiveram similaridade com sua propria populacdo. As populagbes
caracterizadas pelo BAG como Bourbons foram analisados e, por similaridade, nenhum foi

identificado como Bourbon, e sim como Sumatra, Catuai Amarelo e alguns n&o foram bem
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distintos. Além disso, foram comparadas trés caracteristicas morfoagronémicas das quatro
populacdes de possiveis Bourbons com as populacdes ja identificadas como Bourbon
Vermelho e Bourbon Amarelo. Observou-se variacdo para cor de broto nos individuos para
as trés populacdes caracterizadas como Bourbon Vermelho, e variagdo de porte na
populacao caracterizada como Bourbon Amarelo. Pelos resultados obtidos, concluiu-se que
existe uma maior variabilidade genética dentro das populacbes, qaro com

classificacdo duvidosa de Bourbon apresentam similaridade com outras variedades.



ABSTRACT

MOREIRA, Julia Rosa, M.Sc., Universidade Federal de Vigcosa, July, A0dlécular
characterization of Coffea arabica accesses by microsatellite molecular markers.
Adviser: Ney Sussumu Sakiyam@o-advisers: Eveline Teixeira Caixeta and Antonio
Carlos Baido de Oliveira.

Coffea arabicaspecies is an autogamous with a narrow genetic base originating in
southwestern Ethiopia. The most representative botanical varieties of coffee trees
introduced in Brazil were Tipica and Bourbon, which gave rise to other cultivars. The
Bourbon variety is internationally renowned for its high cup quality. Therefore, it is valued
in the specialty coffee market. As a result, it is essential for breeding programs that this
species be conserved in Germplasm Banks. The Agricultural Germplasm Bank (BAG) of
the Agricultural Research Organization of Minas Gerais (EPAMIG), located in the
municipality of Patrocinio, Minas Gerais, supports coffee breeding programs and has 1596
coffee accessions, of which 140 (like Bourbon) have been registered. The Epaneg coffe
BAG receives the support of the BAG of the Universidade Federal de Vicosa (UFV),
located in the experimental area of the UFV, no municipalityicosa, Minas Gerais.
Although they have a wide availability of characteristics, these banks have not yet been
adequately characterized, as is the case of the Bourbon group, in which still there are many
doubts about their access which makes difficult to use in breeding and marketing. To
help characterize these accesses, a useful tool is the use of molecular markers among
which microsatellites are indicated for this type of study. The aim of this study was to
evaluate the genetic diversity through SSR molecular markers of Bourbon accesses, as well
as old and cultivated varieties, from EPAMIG's coffee BAG collection. These ancient and
cultivated accesses and varieties were called populations, totaling 14 polymorphisms. For
analysis of molecular variance (AMOVA), discriminant and correlation networks, six
microsatellite primers (SSR) were used. Based on AMOVA, there was greater genetic
variation within the population (64.88%) than among populations (35.12%). These results
suggest that cross-pollination may have occurred at the collection site. As for the
classification of populations by discriminant analysis, it was observed that the populations
had similarity with more than one population and some did not have similarity with their
own population. Populations characterized by BAG as Bourbons were analyzed and, by
similarity, none were identified as Bourbon, but as Sumatra, Catuai Amarelo and some
were not very distinct. In addition, three morphoagronomic characteristics of the four

populations of possible Bourbons were compared to populations already identified as Red



Bourbon and Yellow Bourbon. Variation to bud color was observed in the individuals for
the three populations characterized as Red Bourbon and variation of size in the population
characterized as Yellow Bourbon. From the results obtained, it was concluded that there is
a greater genetic variability within the populations and the four with uncertain

classification of Bourbon presented similarity with other varieties.



1. INTRODUCAO

A espécie de café de maior importancia comercial @Hiea arabical (café
arabica), pertencente a familia Rubiaceae e ao g8uéfea E uma espécie alotetraploide
(2n=4x=44) (CLARINDO e CARVALHO, 2008) e autégama, porém pode ocorrer uma
taxa, em média, de 10% de fecundac&o cruzada (MONACO et al., 1963). A caracterizagéo
molecular do seu genoma nuclear tetraploide indicou suas sete possiveis espécies
progenitoras diploides, com a provavel n@@effea eugenioides o provavel paCoffea
canephoraLOPEZ-GARTNER et al., 2009; GELETA et al., 2012).

A origem e dispersdo do café arabica, associados ao fato de ser uma planta
autdgama, explicam a sua estreita base gen@&NaHONY et al., 2001; LASHERMES
et al., 2000 )A espécie é originaria do sudoeste da Etidpia (TERESSA et al., 2041). N
ano de 575 foi levada ao Iémea,tornouse de grande importancia para os arabes
(OLIVEIRA et al., 2012). Em 1690, os holandeses conseguiram as primeiras mudas de
café dos arabes e as levaram para uma colonia da Holanda, llha Java, na Indonésia, onde
surgiu a variedade Tipica. Em 1706, algumas mudas foram cultivadas nas estufas do
jardim botanico de Amsterda. O cafeeiro ganhava destaque no cenério europeu, e em 1713,
os franceses foram presenteados com uma muda de café arabica, que foi levada ao Jardim
Botanico de Paris (RODRIGUES JR et al., 1975). Em 1715, surgiu a variedade Bourbon na
llha da Reunido ou llha de Bourbon (VEGA et al., 2008).

Apods o conhecimento dos holandeses e franceses, o cultivo de café foi difundido
para outros paises europeus e também para Am&icarasil, a primeira variedade
introduzida foi a Tipica, em 1727, que chegou ao norte do pais, no Para, por meio da
Guiana Francesa (OLIVEIRA e MALUF, 2007) Em 1859 na expectativa de se obter um
café mais produtivo e de melhor qualidade que a variedade Tipica, o Bourbon Vermelho foi
introduzido e comegou a ser cultivado no Brasil (ANTHONY et al., 2001). Com isso as
principais variedades conhecidas de café arabica foram derivadas das duas formas
botanicas, Tipica e Bourbon (SETOTAW et al, 2013). Em 1871, foi encontrada, em
Botucatu (SP), a primeira mutagdo da variedade Tipica identificada no Brasil, chamada de
Amarelo de Botucatu. A variedade Sumatra que foi introduzida em terras brasileiras em
1896 ¢, possivelmente, uma linhagem da variedade Tipica, com caracteristicas muito
semelhantes, diferenciando apenas pelo porte um pouco mais alto e maior produgdo. A
variedade Mundo Novo ¢ originada do cruzamento entre Sumatra e Bourbon Vermelho

(MENDES et al., 2008). A variedade Caturra corresponde a cafeeiros de porte baixo,



originado de provavel mutacdo do Bourbon Vermelho (OLIVEIRA e MALUF, 2007). A
variedade Catuai originou-se da hibridacao artificial entre Mundo Novo e Caturra Amarelo
(MENDES et al., 2008).

Entre as espécies de café de consumo comercial, 0 arabica apresenta uma melhor
qualidade de bebida, e a variedade Bourbon é a mais reconhecida internacionalmente por
apresentar elevado potencial de bebida, com excelente sabor e aroma. E altamente
valorizada nos mercados de cafés especiais (FERREIRA et al., ZEMjlo a esses
fatores, € essencial para programas de melhoramento que essa variedade seja conservada
em Bancos de Germoplasma. Os Bancos Ativos de Germoplasma )(BaGervama
variabilidade genética dos recursos genéticos vegetais entre curto e médio prazo, e evitam
a erosao genética ou perda de alelos, para manutencao dos acessos. Por meio dos BAGs
possivel obter informacdes a respeito de potenciais genitores para serem usados em
programas de melhoramento (COSTA et al.,, 2011). Por esses motivos, a Empresa de
Pesquisa Agropecuéaria de Minas Gerais (Epamig) estabeleceu um BAG de café no
municipio de Patrocinio, Minas Gerais, que cauia 1596 acessos de café, na maiGria
arabica e recebe apoio do BAG de café da Universidade Federal de Vicosa, situado no
municipio de Vicosa, apresentam diversas caracteristioaso elevada capacidade
produtiva, resisténcia a doengas e pragas, qualidade diferenciada de bebida, diversidade de
porte e arquitetura de plantas, tamanho, formato varidveis de grdos e entre outros. DoS
acessos desse BAG da Epamig, 140 correspondem a cafeeiros Bourbon, com 20 individuos
por acesso, divididos em duas repeticoes (EIRA et al., 2@(&kar de esse banco
apresentar uma ampla disponibilidade de caracteristicas, ele ainda ndo foi devidamente
caracterizado, como ¢ o caso do Bourbon, que ainda se tem muitas davidas sobre seus
acessos, o que dificulta o uso no melhoramento e na comercializagdo (PESTANA, 2015).

Os marcadores moleculares sdo uma ferramenta que auxiliam a caracterizacao dos
acessos dos bancos de germoplasma (COSTA et al., 2011). Eles direcionam os melhores
cruzamentos a serem feitos e também o0s progenitores de maior potencial, além de fazer
uma correta identificacdo dos acessos (PEREIRA et al., 2016). Os marcadores SSR
(Simple Sequence Repeati STR Short Tandem Repgatu também conhecido como
microssateélite por estarem presentes em todo o genoma, terem altas taxas de polimorfismo,
serem codominante e multialélicos, possuirem especificidade local e reprodutibilidade séo
os mais indicado para estudos de diversidade genética (FERRAO et al., 2015; SANTOS et
al., 2016).



Pestana (2015) identificou através de marcadores moleculares SSR que alguns
acessos, dos setenta e cinco utilizados e caracterizados como Bourbon no BAG da Epamig
apresentaram individuos que foram identificados como outra variedade. Diante disso, o
objetivo desse trabalho fai avaliacdo da diversidade genética por meio de marcadores
moleculares SSR de quatro desses acessos, que foram chamados de populagdes,
considerando todos os individuos de cada, disponiveis no BAG de café da Epamig.
Populacdes de Tipica, Sumatra, Mundo Novo, Amarelo de Botucatu, Catuai Vermelho,
Catuai Amarelo, Bourbon Amarelo, Bourbon Vermelho, Caturra Vermelho e Caturra
Amarelo também foram avaliados, pertencentes ao BAG de café da Epamig, com excecéo
ao Catuai com acessos pertencentes ao BAG de café da UFV. Foram analisadas também
trés caracteristicas morfoagronémicas das quatro populacdes para comparar com as das

variedades antigas e cultivadas de arabica.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Material genético

Foram analisados quatro popula¢des, MG 0011, MG 0064, MG 0099 e MG 0117,
caracterizados como Bourhosendo 11 a 16 individuos por populacdo, totalizando 58
individuos. Foram analisados também 109 individuos de variedades antigas e cultivadas de
café ardbica. Todo material utilizado (Tabela 1) pertence ao Banco AtSerdeplasma
(BAG) da Empresa de Pesquisa Agropecudria de Minas Gerais (Epamig), localizado na
Fazenda Experimental de Patrocinio, no municipio de Patrocinio, Minas Gerais. Os
individuos foram constituidos a partir de sementes de plantas individuais ou de misturas de
sementes de varias plantas da populacédo, que foram coletadas de instituicbes publicas,
empresas privadas e lavouras de café de fazendas particulares nos Estados de Minas
Gerais, Espirito Santo, Sdo Paulo e Parana.

O material genético utilizado neste trabalho foi selecionado com base em dados de
Pestana (2015), que caracterizou setenta e cinco acessos de Bourbon, com média de seis
individuos por acesso. Dessa forma, no presente estudo foram analisados quatro acessos
que apresentaram classificacdo duvidosa, sendo denominados de populacdes. Na tentativa
de ter maior preciséo, utilizae um maior nimero de individuos por populacdo. Com o
proposito de verificar a similaridade das quatro popula¢cdes com variedades antigas e
cultivadas de café, analisarasatambém populacdes de Tipica, Sumatra, Mundo Novo,

Amarelo de Botucatu, Catuai Vermelho, Catuai Amarelo, Bourbon Amarelo, Bourbon



Vermelho, Caturra Vermelho e Caturra Amarelo. Cada uma dessas variedades, além do
MG 0011, MG 0064, MG 0099 e MG 011@talizaram 14 populagdes (Tabela 1).



Tabela 1.Informacdes dos acessos de cafeeiroSaféea arabicados Bancos de Germoplasmas da EPAMIG e da UFV, em Patrocinio, MG.

Populacéo Acesso P;ig;a;/ Designacéo no local de coleta Local de coleta

1 MG 0001 3 Tipica Nacional Fazenda Santa Elisa, Campir&B-
MG 0002 3 Tipica UFV 536 Area Experimental do Fund&o-UFV, Vicolsks
MG 0003 2 Tipica da Guatemala C. Exp. Pioneiros Café do Cerrado, PatrocMi®-

2 MG 0130 3 Sumatréo Ponta Roxa Sitio S&o Jose, CambiRR
MG 0131 2 Sumatra Sitio Sdo José, Dois Corregs&
MG 0134 3 Sumatra Palma Sitio S&o Jose, CambiRR
MG 0135 2 Sumatra Sitio Sdo José, Dois Correg8&
MG 0136 2 Sumatra Sitio Coqueiral, Dois Corregd3P

3 MG 1209 5 Amarelo de Botucatu Fazenda Rodolfo Reis, Trés Ponka&

4 MG 1230 5 Mundo Novo IAC 376-4 EPAMIG, PatrocinioviG
MG 1238 3 Mundo Novo IAC 379/19 EPAMIG, PatrocinioMG

5 MG 1405 1 Catuai Vermelho IAC 144 Fazenda Exp. de Patrocinio, PatrocikiG-
MG 1390 1 Catuai Vermelho IAC 51 Fazenda Exp. de Patrocinio, PatrociMiG-
UFV 2142 1 Catuai Vermelho IAC 24 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2144 1 Catuai Vermelho IAC 44 Fazenda Exp. de Patrocinio, PatrociMiG-
UFV 2145 1 Catuai Vermelho IAC 81 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2147 1 Catuai Vermelho IAC 99 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2194 1 Catuai Vermelho IAC 141 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2237 1 Catuai Vermelho IAC 15 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG

6 MG 1395 3 Catuai Amarelo IAC 62 CPS FEP Fazenda Exp. de Patrocinio, PatrocikiG-
UFV 2148 1 Catuai Amarelo IAC 64 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2149 1 Catuai Amarelo IAC 91 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2154 1 Catuai Amarelo IAC 86 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2155 1 Catuai Amarelo IAC 47 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG
UFV 2156 1 Catuai Amarelo IAC 113 Fazenda Exp. de Patrocinio, Patrocinio-MG

7 MG 0009 6 Bourbon Amarelo IAC col. 19 MS Sitio Sdo Joseé, Dois Corregss-
MG 0019 6 Bourbon Amarelo Campo Experimental de Café, Martins Sodvis-




Tabela 1 Continuacéo...

Plantas/

Populacéo Acesso 2CESSO Designacéo no local de coleta Local de coleta

7 MG 0030 5 Bourbon Amarelo T1 Fazenda recreio, S. Sebastido da Gr&Mma-
MG 0086 3 Bourbon Amarelo MS Fazenda Santa Alina, S. Sebastido da Gréma-
MG 0109 3 Bourbon Amarelo IAC JC Fazenda Café da Crista, Marechal Flori&®-

8 MG 0010 6 Bourbon Vermelho Fazenda Gromongol, ErvaldG
MG 0057 6 Bourbon Vermelho PI 06 Fazenda Santa Alina, S. Sebastido da Grama-
MG 0077 5 Bourbon Vermelho Pl 14 Fazenda Santa Alina, S. Sebastido da Gréma-
MG 0078 2 Bourbon Vermelho PI 15 Fazenda Santa Alina, S. Sebastido da Grama-
MG 0094 4 Bourbon Vermelho Fazenda Sr. José Antonio Limeira, Manhumiiv®

9 MG 0190 3 Caturra Vermelho Sitio Sao José, Dois Corregos-MG
MG 0192 3 Caturra Vermelho C. Exp. Pioneiros Café do Cerrado, Patrocinio-MG
MG 0216 2 Caturra Vermelho UFV 534 C83 Area Experimental do Fundio-UFV, Vigosa-MG

10 MG 0191 3 Caturra Amarelo Sitio Sao José, Dois Corregos-MG
MG 0193 3 Caturra Amarelo C. Exp. Pioneiros Café do Cerrado, Patrocinio-MG
MG 0212 2 Caturra Amarelo Faz. Experimento de Machado, Machado-MG

11 MG 0011 16 Bourbon Vermelho Fazenda Sao Jodo Batista, Campos Altos-MG

12 MG 0064 16 Bourbon Vermelho Fazenda Sao Jodo Batista, Campos Altos-MG

13 MG 0099 11 Bourbon Vermelho VD Fazenda Sao Jodo Batista, Campos Altos-MG

14 MG 0117 15 Bourbon Amarelo Fazenda Monte Alegre/Italiano, Alfenas-MG

* Acessos iniciado com MG pertencem ao Banco de Germoplasma da Epamig.
*Acessos iniciados com UFV pertencem ao Banco de Germoplasma da UFV.



2.2 Extracdo de DNA

Foram coletadas folhas saudaveis e jovens de cada individuo, e essas conduzidas
ao laboratério de Biotecnologia do cafeeiro/ Universidade Federal de Vigosa-
BioCafé/UFV. No laboratorio, as folhas foram lavadas em agua corrente, secadas com
papel toalha, acondicionadas em tubos Falcon previamente identificados e armazenadas
em freezer a temperatura de -80°C por no minimo 12 horas. As amostras congeladas
foram liofilizadas por trés dias, trituradas em cadinhos com auxilio de pistilo e cada
amostra foi identificada e armazenada em microtubos de 2,0 mL.

O DNA genbmico das folhas foi extraido utilizando-se o método proposto por
Diniz et al (2005). Em microtubos de 2,0 mL, previamente identificados, adicis@ou-
aproximadamente 50 mg de tecido vegetal triturado de cada amostra. Dois tampodes
foram preparados, o primeiro denominado tamp&o de lise (Sorbitol 0,35 M, Tris-HCI
0,10 M pH 8,0, EDTA 5 mM) e o segundo de extracdo (NaCl 2 M, CTAB 2%, Tris-HCI
0,2 M, EDTA 0,05 M). Os dois tampdes foram misturados e acrescentou-se sarcosil
(5%), bissulfito de sédio (1%), carvao ativo (0,1%) e PVP-40 (2%). ApOs esse preparo,
a solucédo de extracao foi pré-aquecida a 65°C, e 1,5 mL dessa solucao foi adicionado
em cada microtubo de 2,0 mL contendo as amostras. Os tubos foram deixados em
banho-maria a 65°C por 40 minutos, e homogeneizados a cada 10 minutos. As amostras
foram centrifugadas por 10 minutos a 14000 rpm e o sobrenadante transferido para
novos tubos de 2,0 mL, com aig@ de 600 pL de cloroféormio-alcool isoamilico
(24:1). As amostras no tubo foram homogeneizadas e depois centrifugados durante 10
minutos a 14000 rpm. Em microtubo de 1,5 mL transferiu-seuBG sobrenadante e
adicionouse 600 plL de isopropanol. Foi realizada uma homogeneizacdo manual e
depois os microtubos ficaram armazenados por 40 minuto$@ e802 horas a -20°C
ou overnight a 4°. As amostré&sram centrifugads por 20 minutos a 14000 rpm, o
sobrenadante foi descartado e o pellet lavado com etanol 70% e 95%. O DNA foi
ressuspendido em 200 uL de TE (Tris-HCI 10 mM pH 8,0, EDTA 0,1 mM pH 8,0),
contendo RNAse na concentragdo final de 80 pg/pL e incubado em thermomixera 37°C
por 30 minutos. O DNA foi precipitadoom 40 pL de NaCl 5M e 200 pL de
isopropanol gelado e incubado por 40 minutos a -80°C ou 2 horas a -20°C ou overnight
a 4°C. Depois dessa etapa realizou-se uma centrifugacéo de 20 minutos a 14@0 rpm.
sobrenadante foi novamente descartado e o pellet lavado com etanol 70% e 95% e

ressuspendido em 200 uL de agua.



A avaliacdo da qualidade do DNA foi realizada em gel de agarose 1%, corado
com brometo de etidio e sua concentracdo verificada em espectrofotometro NanoDrop
2000. As amostras foram diluidas égua milliQ e padronizadas em 25 ng. pL™* e

armazenadas a -20°C.

2.3 Amplificagéo e genotipagem com marcadores microssatélites

Para genotipagem foram utilizados seismers microssatélites (Tabela 2),
selecionados por apresentarem polimorfismo em cafeeiros. Cada amostra de DNA foi
amplificada de acordo com Missio et al. (2009) com wtume final de 20 pL,
contendas0 ng de DNA, 1 U de Taqg DNA polimerase, tampao 1X da enzima, | mM de
MgCly, 150 uM de cada ANTP e 0,1 uM de cada primer, completando o volume para 20
pL com agua milli-Q estéril. As reacdes de amplificacdo foram realizadas em
termocicladores PTC-200MJ Research e Veriti (Applied Biosystems Apos
desnaturacao inicial a 94°C por 2 min, foram realizados 10 ciclmidedownPCR, 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 extensao 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 min.

Os produtos resultantes da reagdo de PCR foram separados por eletroforese em
gel de poliacrilamida desnaturante 6% e visualizados por meio de coloracdo com nitrato

de prata, conforme protocolo descrito por Brito ef24110).

Tabela 2. Primers microssatélites utilizados para genotipagem de cafeeir@oflea
arabica

Primer Forward primer (5°-> 3°) Reverse primer (3’->5)
CaEST 002t GAAGGGACAAAGACGCCTAA CGACAGATGCAGGAATAAACT
SSR 0182 GGCTCGAGATATCTGTTTAG TTTAATGGGCATAGGGTCC
SSR 098 TAAGAAGCCACGTGACAAGTAA TATGGCCCTTCTCGCTTTAGTT
SSR 133 GATACAACCTATCAAACGCATC  CTGTAGGATTGGGTCATTTCC
SSR Ca018 GTCTCGTTTCACGCTCTCTC ATTTTTGGCACGGTATGTTC
SSR Ca080 GTTCTTTCCGCCGTCAAT GAGAAGAGAGAGGAAGGGAA

Referéncias:'Ferrdo et al. (2015YCombes et al. (2000fMoncada & Mccouch (2004fPoncet et al.
(2004);*Missio et al. (2009).



2.4 Andlises genético-estatisticas

2.4.1 Analise de variancia molecular

Para estimar a diversidade genética entre e dentro das populacdes, envolvendo
0S acessos que constituem as populacdes de Bourbon e de variedade antigas e cultivadas
de café, foi realizada a analise de variancia molecular (AMOVA) segundo metodologia
proposta por Excoffier et al. (1992), utilizandosoftware Genes (CRUZ, 2013A
matriz de dissimilaridade, cujos elementos sdo os quadrados das distancias euclidianas

entre os pares de aces¢b®), é calculado por:

Y;; = medida de dissimilaridade entre pares de individuos j numa subpopulagéo
U= constante;
P;= efeito da subpopulacao i;

D; ;= efeito de dissimilaridade entre pares de individuos j na subpopulagao i

Tabela 3 Analise de variancia molecular (AMOVA).

FV GL SQ QM E (QM)
Entre populacdo g-1 SQE QME o + N o?
Dentro da populacd« n-g SQD QMD of
Total n-1 SQT o?
Onde,

N2

P N— Y
=71

sendal; o numero de individuos ou haplétipos da i-ésima subpopulacéo.

Estimacdo do componente de variancia que expressam as diferencas entre e

dentro de subpopulacéo:

0;> = QMD
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,  QME —QMD
T

Associacdo entre componente de variancia e estatfgtica

cov (Y5, Y1)

= Qop =
T VOOV

O que reflete a correlacéo da diversidade de haplétipos em diferentes niveis de divisdo
hierarquica. Qb4 indica a medida da diversidade relativa entre populacoes:

2
Op

Q)T=_
S O_tz

2.4.2 Andlise discriminante

Para identificar a similaridade das populacdes foi realizada analise discriminante
com o método de vizinho média partir dos valores da matriz de distancia, obtidos por
dados dos marcadores SSR, estabelecido pelo compleragtiteético do indice
ponderado cuja similaridade é dada pela quantidade de alelo comum que dois
individuos compartilham. O indice tem a propriedade de levar em consideracdo, por
meio de ponderacdo, a quantidade de alelos que cada marcador manifesta. Essas

andlises foram realizadas utilizandeastwareGenes (CRUZ, 2013).

2.4.3 Redes de similaridade

Neste trabalho foi proposto, para fins de interpretacdo, o uso da técnica grafica
de rede para representar o padréo de similaridade e dissimilaridade entre os individuos
de cada populagédo. Por meio das redes de similaridade foram abordadas as relagbes
entre acessos e populagbes a partir de medida de similaridade considerando as
informacfes de seis marcadores SSR codominante para café ardbica. As matrizes de
similaridade foram analisadas criando uma similaridade ponderada, em que as conexdes
entre as variaveisoram determinadas pela “Matriz adjacente” A = h (R), com a
seguinte func@oH (rij) = % {sgn (|rij | -p) +1}. Em que: p é o pardmetro "hard
threshold", que foi definida como nula, de modo que todas as conexdes entre variaveis

poderiam ser vistas. A espessura das arestas foi controlada pela aplicagdo de um valor
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de corte igual a 8, significando que somente |ri,- |20,3 tém suas arestas em destaque,
entretanto essa avaliacdo ndo sera levada em consideragdo na visualizacapa@gafica
apenas vamos verificar a similaridades entre os acessos e populagdes. O algoritmo de
Fruchterman-Reingold (FRUCHTERMAN & REINGOLD, 1991) foi usado para criar
um layout direcionado a forca para a rede, no qual a proximidade entre os nés (tragos)
foi proporcional ao valor absoluto de similaridade entre esses nds. As andlises foram
realizadas utilizando o portal Genes versao 2017 em integragdo com o R Versao 3.1.2
(R CORE TEAM, 2015). Dessa forma, a integracdo da rede de similaridade usou o
pacote "Qgraph" (EPSKAMP et al.,, 2012). Todas as andlises foram realizadas
utilizando o software Genes (CRUZ, 2013 e CRUZ, 2016). Os individuos das
populacdes dos acessos MG 0011, MG 0064, MG 0099 e MG 0117 foram numerados

na tabela 4.
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Tabela 4. Numeracgéo de cada individuo das populacdes de MG 0011, MG 0064, MG
0099 e MG 0117 utilizados nas redes de similaridade.

Numeracdo Acesso Planta Repeticdo Numeracdo Acesso Planta Repeticdo

110 0011 1 1 139 0064 9 1

111 0011 1 2 140 0064 9 2
112 0011 2 1 141 0064 10 2
113 0011 3 2 142 0099 1 1
114 0011 4 1 143 0099 1 2
115 0011 5 1 144 0099 2 1
116 0011 5 2 145 0099 2 2
117 0011 6 1 146 0099 3 1
118 0011 6 2 147 0099 3 2
119 0011 7 1 148 0099 4 1
120 0011 7 2 149 0099 5 1
121 0011 8 2 150 0099 6 1
122 0011 9 1 151 0099 6 2
123 0011 9 2 152 0099 10 1
124 0011 10 1 153 0117 1 2
125 0011 10 2 154 0117 2 1
126 0064 1 1 155 0117 2 2
127 0064 1 2 156 0117 3 2
128 0064 2 1 157 0117 4 1
129 0064 2 2 158 0117 4 2
130 0064 3 1 159 0117 5 1
131 0064 3 2 160 0117 5 2
132 0064 4 1 161 0117 6 1
133 0064 5 2 162 0117 6 2
134 0064 6 1 163 0117 7 1
135 0064 6 2 164 0117 7 2
136 0064 7 2 166 0117 8 1
137 0064 8 1 167 0117 9 2
138 0064 8 2 168 0117 10 1

2.5 Caracteristicas morfoagrondmicas

Foram obtidos dados do BAG de café da Epamig de uma avaliacdo no ano de
2015 de trés caracteristicas morfoagronémicas das quatro popula¢gées, MG 0011, MG
0064, MG 0099 e MG 0117. Esses cafeeiros foram plantados no BAG de café da

Epamig em 2006 e ainda né&o foi realizado manejo da poda.

Cor do fruto
Para esta caracteristica foi avaliado a cor dos frutos de cada planta. Foram

atribuidas notas 1, 2 e 3, para cor vermelha, amarela e alaranjada, respectivamente.
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Cor do broto
Foi avaliado a cor dos brotos de cada planta, atribuindo notas 1, 2, 3 e 4, para cor

verde, bronze claro, bronze e bronze escuro, respectivamente.

Altura de planta

A medicdo da altura das plantas foi realizada por meio de trena métrica afixada
em uma haste de madeira e os dados expressos em metiarénada populacdo MG
0011, MG 0064, MG 0099 e MG 0117 foi realizada a média aritmética, que pode ser

estimada pela seguinte equacgao

— X1t+Xo+ +Xpn 1
X = ==X
n n =11

onden € o numero total de valoresxecada valor, em que&l,...n. Analisou-se quantos
individuos encontravam-se abaixo ou acima da média aritmética de sua respectiva

populacao.

3. RESULTADOS E DISCUSSOES

3.2 Diversidade genética entre e dentro das populacdes

Com base na AMOVA foi explorada a variabilidade genética existente dentro e
entre as populacdes, observou-se uma variagdo genética maior dentro das populacoes,
correspondente a 64,88%, do que entre as populacdes com 35,12 % (Tabela 5). Na
tabela 5 também foi observado o coeficiente de correl@zad ¢orrespondente a 0,35.
Pelo fato do café ardbica ser uma planta autbgama, esperava-se que tivesse uma menor
variabilidade genética dentro da populacdo, apesar da taxa aproximada de 10% de
fecundacdo cruzada (MONACO et al., 1963). Isso indica que pode ter ocorrido
polinizacdo cruzada no local de coleta, uma vez que o BAG foi formado por sementes
de uma planta ou mistura de sementes de varias plantas de uma lavoura. Algumas
populacdes de variedades antigas e cultivadas foram formadas com cafeeiros coletados
em diferentes regides, o que também pode explicar essa variagdo encontrada dentro da
populacdo. Resultados similares foram obtidos por Pestana (2015) que utilizou 10
marcadores SSR para estudar a diversidade genética em 75 acessos de cafeeiros

Bourbons, e observou que a variabilidade genética dentro de populacdes (74,27) foi
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maior que entre populacbes (25,73). Sousa et al. (2016), estudando a utilidade dos
marcadores moleculares para discriminar cultivares de café aradbica com alta

similaridade genética, encontrou segregacdo entre populagbes, o que demonstra a
eficiéncia dos marcadores SSR para diferenciar espécies com base genética estreita.
Mas também encontrou segregacdo dentro de populacdes, indicando variabilidade

genética em cada cultivar (seis plantas por cultivar

Tabela 5. Analise de variancia molecular (AMOVA) entre e dentro de acessos das 14
populacdes, utilizando seis marcadores SSR.

Fonte de variacéo GL SQ % de variacao OST
Entre populacdes 13 51,83 35,12 0,35
Dentro de populagdes 153 83,02 64,88
Total 166 134,85 100,00

3.3 Discriminacéo das populacdes

A discriminacdo das populacdes de acordo com os dados moleculares mostrou
que cada populacéo tem similaridade com mais de uma populacdo (Tabela 6). As
populacbées de Catuai Vermelho e Bourbon Amarelo foram as que tiveram a maior
similaridade com elas mesmas, 0 que representa maior pureza ou maior eficiéncia dos
marcadores na sua caracterizag@dCaturra Vermelho @ MG 0011 receberam mais
populacdes similares a eles. Nenhuma populagedmostrou similar a MG 0099. A
populacdes de Sumatra, Amarelo de Botucatu, Mundo Novo, Catuai Amarelo e a MG
0099 ndo apresentaram similaridade com a sua propria populacdo. O que demonstra
grande variacdo entre individuos que constituem cada uma destas populacdes ou
deficiéncia dos marcadores microssatélites utilizados para caracteriza-las.

As populagbes Sumatra, Amarelo de Botucatu e Catuai Amarelo tiveram maior
similaridade com a MG 0011. O Mundo Novo foi mais similar ao Catuai Vermelho. O
Bourbon Vermelho foi mais similar em igual proporcdo ao Bourbon Amarelo, Caturra
Vermelho e a ele mesmo. A populacdo de Tipica apresentou-se com a maior
similaridade na mesma proporcdo com o MG 0011 e também a ele mesmo. Tanto o
Caturra Vermelho quanto o Amarelo foram mais similares ao Caturra Vermelho.

As quatro populagbes que estavam identificadas como Bourbon no BAG tiveram
as seguintes similaridades: a populacdo MG 0011 n&o apresentou similaridade com o
Bourbon Vermelho, como foi identificada no BAG. Os resultados mostraram que teve

75% similaridade com ela mesmo, 12,5 % com Sumatra, 6,25% com Caturra Vermelho
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e 6,25% com MG 0117. Dessa forma apresenta maior similaridade com a sua propria
populacdo e com Sumatra. A populagcdo MG 0064 também néo apresentou similaridade
com o Bourbon Vermelho, como foi identificada no BAG. Os resultados mostraram que
teve 62,5 % de similaridade com ela mesmo, 12,5% com Tipica, 6,25% com Bourbon
amarelo, 12,5% com Caturra Vermelho e 6,25% com MG 0011. O que indica maior
similaridade com a sua propria populagdo e com Caturra Vermelho. A populacdo MG
0099 identificada como Bourbon Vermelho no BAG, apresentou a menor similaridade
com esse. Os resultados mostraram que teve 27,27% de similaridadeM@ 0064,

18,18% com o Bourbon Amarelo e o MG 0117. Além de 9,09% de similaridade com o
Caturra Amarelo, Bourbon Vermelho, Caturra Vermelho e MG 0011. Dessa forma
apresenta maior similaridade com o MG 0064, Bourbon Amarelo e MG 0117. A
populacdo MG 0117 ndo apresentou similaridade com o Bourbon Amarelo, como
identificada no BAG. Os resultados mostraram que teve 26,67% com ela mesmo,
46,67% com MG 0011 e 13,33% com Caturra Vermelho e MG 0064. Dessa forma
apresentou maior similaridade com ela mesma e o MG 0011. Deve ser destacado que 0
fato de se verificar alta similaridade da populacdo com ela prépria € indicativo de se
tratar de uma populacdo com caracteristicas homogéneas representando um material
genético com informacdes genéticas exclusivas e que sua caracterizacdo como um
determinado padrdo devera ser visto de forma cautelosa considerando outras
informacdes de interesse do melhorista.

Era esperado que as populacdes de variedades antigas e cultivadas, ja bem
caracterizadas entre os melhoristas, apresentassem 100% de similaridade com a sua
propria populagdo. No entanto, como observado na Tabela 6 nem todas populagbes
tiveram essa similaridade com suas respestpapulacbes de origem. Isso esta
relacionado tanto ao fato dos individuos da mesma populacdo serem originados de
diferentes localidades ou serem possiveis hibridos, como também em relagéo ao fato do
café arabica ter uma estreita base genéticaandoas variedades muito aparentadas e

com muita similaridade entre elas.
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Tabela 6.Andlises discriminantes de populacdes de café ardbica baseadas no método de vizinho médio, estimado por seis marcadores SSR

% de acessos alocados nas diferentes populacfes*

Populacao
T S |AB|MN|CV |CA| BA | BV |CAT V |CAT A|MG 0011 MG 0064 MG 0099 MG 0117
Tipica (T) 375 0 0 0O O 0 25 O 0 0 37,5 0 0 0
Sumatra (S) 0 0 10 0 10 0 10 0 70 0 0 0
Amarelo de Botucatu (AB 0 0 0O 20 O 0 0 0 20 40 20 0 0
Mundo Novo (MN) 0 0O 125 0 375 O 0 0 12,5 0 12,5 12,5 0 12,5
Catuai Vermelho (CV) 0 O O O0 625 O 0 0 25 0 12,5 0 0 0
Catuai Amarelo (CA) 0 0 O 25 0 125 O 12,5 0 37,5 0 0 12,5
Bourbon Amarelo (BA) 13,04 0 4,35 O 0 0 30,34 13,04 26,09 0 0 13,04 0 0
Bourbon Vermelho(BV) 435 0 0 0 O O 26,0926,09 26,09 4,35 4,35 8,7 0 0
Caturra vermelho (CATV 0 0 0 0 0 0 0 0 62,5 0 12,5 12,5 0 12,5
Caturra amarelo (CATA 125 0 125 0 0 O 0 25 37,5 0 12,5 0 0 0
MG 0011 0O 125 O 0 0 0 0 0 6,25 0 75 0 0 6,25
MG 0064 125 O 0 0 0 0O 6,25 O 12,5 0 6,25 62,5 0 0
MG 0099 0 O O 0 0 9,0918,18 9,09 9,09 0 9,09 27,27 0 18,18
MG 0117 0 O 0 0O 0 o0 0 0 13,33 0 46,67 13,33 0 26,67

*Os valores em negrito referem-se agegtagem de alocacéo dos acessos que constituem as popula¢des em suas respatin@esspde origem.
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3.4 Redes de similaridade

Neste trabalho foi proposto o uso da técnica grafica de rede para representar o
padréo de similaridade e dissimilaridade entre os individuos e pagaulxessa forma
com o intuito de saber qual populacao pertence as populacdes MG 0011, MG 0064, MG
0099 e MG 0117 que foram numeradas na Tabela 4, ou com qual variedade seus
individuos sdo mais similares foi realizada a analise denominada de rede de
similaridade. Por meio desta rede foi possivel analisar o comportamento de cada
individuo dessas popula¢gdes que foram identificadas como Bourbon no BAG, diante
aguelas populacdes que tiveram mais similaridade na analise discriminante.

Para o MG 0011 a rede de similaridade foi realizada com as populacbes de
Sumatra, Bourbon Vermelho e Caturra Vermelho (Figura 1). No geral todos os
individuos da populacdo MG 0011 foram geneticamente mais similares a populacéo de
Sumatra. Apenas os individuos 112, 113 e 121 se mostraram mais distantes
geneticamente do restante dos individuos dessa populacdo. O MG 0011 foi identificado
como Bourbon Vermelho no BAG da Epamig, no entanto, na disposi¢éo da Figura 1 as
populacdes do MG 0011 e Bourbon vermelho estdo mais distantes geneticamente.

Para o MG 0064, a rede de similaridade foi realizada copopulacbes de
Tipica, Bourbon Amarelo, Bourbon Vermelho e Caturra Vermelho (Figura 2). De modo
geral os individuos do MG 0064 foram mais divergentes, exceto os individuos 132, 133,
135, 137 e 138. A partir dessa analise os individuos que mais se aproximaram dessa
populacadoram os da populacdo de Bourbon Amarelo, Bourbon Vermelho e Caturra
Vermelho. No BAG da Epamig o MG 0064 foi classificado como Bourbon Vermelho.

Para o MG 0099, a rede de similaridade foi realizada com as popula¢gdes de
Catuai Amarelo, Bourbon Amarelo, Bourbon Vermelho e Caturra Vermelho (Figura 3).
Os individuos dessa populacao foram divergentes entre si. Os individuos 143, 145, 147
e 150 foram mais similares a individuos da populacédo de Bourbon Amarelo e Bourbon
Vermelho. Os individuos 142, 148 e 149 mais similares a individuos da populacéo de
Bourbon Amarelo, Bourbon Vermelho e Caturra Vermelho. O individuo 152 mais
similar a individuos da populacdo de Bourbon Vermelho e Caturra Vermelho. E os
individuos 144, 146 e 151 foram geneticamente distintos de todos os outros individuos
pertencentes a essa rede. O MG 0099 esta identificado como Bourbon Verimeibo
BAG da Epamig, no entanto, na rede de similaridade os individuos n&o se apresentaram

similares apenas aos Bourbon Vermelhos, mas também a outras populacdes.
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Para o MG 0117, a rede de similaridade foi realizada copopulacbes de
Catuai Amarelo, Bourbon Amarelo, Caturra Vermelho e Caturra Amérgjora 4).

Os individuos dessa populacdo foram geneticamente simikrego tiveram
similaridade com os da populacdo de Bourbon Amarelo como estavam identificados no
BAG da Epamig. Os individuos 154, 155 158, 161, 162 e 165 foram similares aos
individuos da populacdo de Catuai Amarelo. Alguns também se mostraram similares a
populacdo de Caturra Vermelho, como os individuos 155, 156, 157, 163 e 166.

Esses resultados indicam que, mesmo utilizando um nimero maior de individuos
do que usado por Pestaf2015), as populacbes MG 0011, MG 0064 e MG 0099 néo
pertencem a cafeeiros de Bourbon Vermelho e o MG 0117 n&o pertence a cafeeiros de
Bourbon Amarelo. O MG 0011 possui 13 dos seus individuos simégregulacdo de
Sumatra. O MG 0064 e MG 0099 nédo se encaatrdem definidos, cada uma dessas
populacdes, ndo apresentaram individuos geneticamente pare@si@® proximos
mais de uma populagdo, o que indica queaepspulacdes contenham individuos
hibridos, possivelmente resultantes da hibridacdo natural no local de. c@feta
individuos da populacdo MG 0117 apresentaram maior proximidade genética entre eles
e 12 dos seus individuos foram mais similares aos da populacéo de Catuai Amarelo, que

é caracterizado por porte baixo.
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Figura 1. Redes de similaridade dos individuos MG 0011 com os individups da
populacdes Sumatra (S), Bourbon Vermelho (BV) e Caturra Vermelho (CATV).
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Figura 2. Redes de similaridade dos individuos MG 0064 com os individuos das
populacdes Tipica (T), Bourbon Amarelo (BA), Bourbon Vermelho (BV) e Caturra
Vermelho (CATV).
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Figura 3. Redes de similaridade dos individuos MG 0099 com os individuos das
populacdes Catuai Amarelo (CA), Bourbon Amarelo (BA), Bourbon Vermelho (BV) e
Caturra Vermelho (CATV).
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Figura 4. Redes de similaridade dos individuos MG 0117 com os individuos das
populacdes Catuai Amarelo (CA), Bourbon Amarelo (BA), Caturra Vermelho (CATV
e Caturra Amarelo (CATA
3.1 Caracteristicas morfoagronémicas

As notas atribuidas aos caracteres cor de fruto, cor de broto e altura de planta de
cada individuo das populacées MG 0011, MG 0064, MG 0099 e MG 0117 estéo
apresentados na tabela 7.

Observou-se fruto vermelho para todos individuos da populacdo MG 0011, MG
0064 e MG 0099. A cor do broto para a populacdo MG 0011 foi verde, bronze claro,
bronze e bronze escuro, com nove, dois, quatro e um individuos, respectivamente. Para
a populacdo MG 0064 a cor do broto foi verde, bronze claro e bronze, com seis, um e
nove individuos, respectivamente. A populacdo MG 0099 também teve cor de broto
verde, bronze claro e bronze, com cinco, trés e trés individuos, respectivamente.
Diferentemente das popula¢cbes acima, todos os individuos da populacdo MG 0117

apresentaram cor de fruto amarelo e cor de broto verde.
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A altura média da populacdo MG 0011 foi de 3,89 metros, oito individuos
tiveram altura acima da média e oito abaixo. A populacdo MG 0064 teve altura média
de 4,06 metros, com dez individuos acima da média e seis abaixo. Ja as popula¢cdes MG
0099 e MG 0117 tiveram mais individuos abaixo das médias 3,85 metros e 3,37 metros,
respectivamente, a primeira com cinco acima da média e seis abaixo e a segunda com
sete acima e oito abaixo.

Diante desses resultados, as populacbes MG 0011, MG 0064 e MG 0099
identificadas no BAG de café da Epamig como Bourbon Vermelho, tiveram frutos
vermelhos, o que corresponde a cor dos frutos dessa variedade. Os individuos dessas
populacdes tiveram variagdo na cor do broto, e o tipico para Bourbon Vermelho € broto
verde. As variedades Tipica e Sumatra possuem cor de broto bronze claro, e a variedade
Mundo Novo a cor bronze. Isso indica que alguns individuos das populacées MG 0011,
MG 0064 e MG0099 podem pertencer a uma dessas variedades, mas também podem ser
resultantes de hibridacdo natural. Os individuos da populacdo MG 0117 tiveram seus
frutos amarelos e os brotos verdes, o que é esperado para Bourbon Amarelo, e é como
foi identificada no BAG de café da Epamig. Em relacdo a altura das plantas no geral
todas as populacfes apresentaram porte médio a alto, exceto a populacdo MG 0117 que
teve a menor média da altura das plantas. Isso sugere que alguns individuos dessa
populacdo ndo sejam Bourbon Amarelo, e sim alguma variedade de porte mais baixo,
como Catuai e Caturra.

Comparando as caracteristicas morfoagronébmicas com a analise por redes de
similaridades, a populacdo MG 0011 através dessa analise apresentou maior parte dos
seus individuos similares a populacdo de Sumatra. E as caracteristicas
morfoagronémicas do MG 0011 sdo semelhantes as de Sumatra. A populacdo MG 0117
por rede de similaridade foi mais similar a populacdo de Catuai Amarelo. As
caracteristicas morfoagronédmicas do MG 0117 séo frutos amarelos, brotos verdes e uma
altura média mais baixa que as outras populacdes € o que ndo € tipico de Bourbon
Amarelo, evidenciando que os individuos da populacdo MG 0117 podem ser Catuai
Amarelo. As populacdes MG 0064 e MG 0099 através da rede de similaridade néo
tiveram seus individuos similares a uma populagcdo exclusiva, dessa forma a

comparacao com as caracteristicas morfoagronémicas é dificultada.
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Tabala 7. Avaliacdo de caracteristicas morfoagronémicas do BAG de café da EPAMIG
(2015).

Cor de Cor de Altura de Média

Caodigo | Planta | Repeticéao fruto - Broto? olanta (m) (m)

|_\

1 4 4,00
3,52
3,55
4,05
3,80
4,12
4,15
3,95
4,15
3,54
3,78
3,85
4,10
3,84
3,62
4,27

0011 3,89

4,22
4,15
4,10
3,70
4,35
4,10
4,10
4,14
4,00
3,80
3,70
4,00
4,23
4,22
4,20
4,00

0064 4,06

3,73
3,50
4,10
3,70
3,78
3,80
4,06
3,67
3,99
4,00

0099 3,85
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PRRPRRPRRPRRPRPRRPRPRLRRPRPRRPRPRPRPRPRPRPRPRPRPRPRPRPRLRRPRRPRPRPRPRPRPREPRPREPRERRPRERR
NWEFENPEFEFENWRFRPWWWWERERPPRPOWOWWEFRPOLODNWOPEPRPWERPNOPOWOWERPPRPERPEPRPNRPPRPWERPRE
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Tabela 7.Continuagéo...

Cor de Cor de Altura de Média

Caodigo | Planta | Repeticéo fruto - Broto? planta (m) (m)

0099 10

[EY
[EY
=

4,00 3,85

3,10
3,90
3,50
3,80
3,00
3,84
3,10
3,60 3,37
3,77
3,00
2,95
3,00
3,10
3,75
10 1 2 3,18

0117

O o ~N~NOOO OGO PA~ADMWDNDNPRE
NFRPFNRPRNRPNMRPNRNNRN
NMNNMNRNNNNONMNMNMNRNNNNNDN
P RPRRPRRPRPRRPRPRPRPRRPRRPRRPRER

1= Fruto de cor vermelha; 2= Fruto de cor amardla;Broto de cor verde; 2= Broto
de cor bronze claro; 3= Broto cor de bronze; 4= Broto de cor bronze escuro.

4. CONCLUSOES

i) As populacdes MG 0011, MG 0064, MG 0099 apesar de identificados no BAG de
café da Epamig como Bourbon Vermelho e o MG 0117 como Bourbon Amarelo, de
acordo com as caracteristicas morfoagronémicas, analise discriminante e rede de
similaridade n&o foram classificados como Bourbon Vermelho e Bourbon Amarelo,

respectivamente.

i) A analise discriminante indicou que tanto as populacdes de variedades antigas e
cultivadas, como as MG 0011, MG 0064, MG 0099 e MG 0117 possuem similaridade
com mais de uma populacdo e em alguns casos ndo apresentaram similaridade com a
sua propria populacdo. Para as variedades antigas e cultivadas isso indica origem
diferente dos acessos que constituem as popula¢gdes. Para os MG 0011, MG 0064, MG
0099 e MG 0117 indica presenca de hibridos.

iii) A rede de similaridade mostrou que os individuos das populacdes MG 0011 e MG

0117 s&o geneticamente mais proximos, a primeira foi mais similar a variedade Sumatra
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e a segunda a variedade Catuai Amarelo Também se observou que os acessos MG 0064
e MG 0099 sao mais divergentes, o que dificulta classifica-los como similares a uma
variedade especifica.
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