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RESUMO

MEDEIROS, Alexsandra Correia. M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, agosto de
2016.Diversidade genética e analise de dialelo para escolha de progenitores no
melhoramento deCoffea arabica Orientadora: Eveline Teixeira Caixeta.

Os programas de melhoramento genético do cafeeiro tém como principal objetivo a
obtencéo de cultivares com caracteristicas agronémicas e tecnoldgicas de interesse,
qualidade superior de bebida e resisténcia a pragas e doencas, aliadas a elevado
potencial produtivo. Uma ferramenta Gtil para auxiliar a selecao de progenitores para
0os programas de melhoramento € o estudo da diversidade genética de cafeeiros,
usando marcadores moleculares. Outra metodologia utilizada é o cruzamento
dialélico. Dialelos tém sido aplicados para a obtencdo de informagdes sobre o
potencial genético de cultivares ou linhagens, bem como suas capaaditad
combinacdo, que resultem em hibridos produtores de populacdes segregantes
promissoras. Assim, o presente trabalho teve como objetivo aplicar essas duas
metodologias, a andlise da diversidade genética e o estudo de um dialelo cjrculante
para auxiliar os programas de melhoramento Qidfea arabica Marcadores
moleculares também foram utilizados para certificacdo de cruzamentos de interesse
para o melhoramento. Dessa forma, 12 marcadores moleculares do tipBiiage (
Sequence Repeatforam utilizados para acessar a diversidade genética de 76
potenciais progenitores e para a certificacdo de 48 cruzamentos de interesse. A
analise da matriz de distancia genética obtida e os dendrogramas resultantes
permitiram identificar que os cruzamentos Catigua MG2 x Acaud, Catigua MG2 x
TopazioMG 119Q Catigud MG2 x Arara, Catigua MG2 x Bourbon Amarelo MG
0009 e Catigud MG2 x Tupi Ferrero, sdo os que otimizam a distancia genética entre
0s progenitores. Com o0s marcadores moleculares, foi possivel identificar sete
cafeeiros que ndo eram hibridos e sim resultantes de autofecundacao do progenitor
feminino. Na analise do dialelo circulante foram avaliados oito progenitores e 12
hibridos, com base em 10 caracteristicas morfoagronémicas. Foram estimadas as
capacidades gerais e especificas de combinagdo, bem como as médias dos
progenitores, dos hibridos e dos hibridos preditos para cada caracteristica. Para as
principais caracteristicas (Vigor Vegetativo e Producéo), os cruzamentos que devem
ser priorizados séo entre os progenitores Catigua MG2 e UFV 311-63 e entre Catigua
MG2 e Acaua Novo, com base na estimacgéo dos parametros genéticos. Foi realizada

uma andlise de correlacdo para estudar a relacdo entre distancia genética com base
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nos marcadores moleculares, diversidade genética fenotipica, média fenotipica e
capacidade de combinacédo das plantas avaliadas no dialelo. Verificou-se uma maior
correlacéo entre a distancia genética molecular, média fenotipica das caracteristicas
avaliadas e capacidade de combinacdo quando comparada com a diversidade
fenotipica. Além disso, as caracteristicas mais fortemente correlacionadas com a

diversidade genética molecular foram Vigor vegetativo e Producéo.
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ABSTRACT

MEDEIROS, Alexsandra Correia M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, August,
2016.Genetic diversity and diallel analysis for parent selectioin Coffea arabica
breeding. Advisor: Eveline Teixeira Caixeta.

The main objectives of coffee breeding program$o obtain cultivars with good
agronomic traits, better cup quality and resistance to pests and diseases combined
with high yield potential. A useful tool to assist the selection of promising parents for
these programs is the study of genetic diversity using molecular markers. Another
method used is the diallel cross. Diallel shave been applied to obtain information on
the genetic potential of cultivars, as well as its combination capacities that result in
hybrids of promising segregating populations. Thus, this study aimed to apply these
two methods, the analysis of genetic diversity and circulant diallel to &xsista
arabica breeding programs. Molecular markers were also used for certification of
hybrids. Twelve SSR (Simple Sequence Repeats) molecular markers were used to
assess the genetic diversity of 76 potential parents and certificate 48 potential
hybrids. The analysis of genetic distance matrix and the dendrograms showed that
Catigua MG2 x Acauda, Catigua MG2 x Topazio MG 1190, Catigua MG2 x Arara,
Catiguda MG2 x Bourbon Amarelo and Catigua MG2 x Tupi Ferrero are the crosses
that optimize the genetic distance between parents. With molecular markers data
seven potential hybrids showed to be result of self-pollination and the remaining 41
plants were identified as true hybrids. The circulant diallel analyses were assessed
with eight parents and 12 hybrids, using ten agronomic traits. The general and
specific combining abilities were estimated, as well as the means of the parents,
hybrids and predicted hybrids for each trait. For the main agronomic trait (vegetative
vigor and yield), crossings that should be prioritized are between the parents Catigua
MG2 and UFV 311-63, and between Catigud MG2 and Acaua Novo based on the
genetic parameters estimatioh. correlation analysis was performed to study the
relationship between molecular genetic distance, phenotypic genetic diversity,
phenotypic mean and combining ability of the plants evaluated in diallel. There was
a greater correlation between genetic distance and phenotypic mean of the traits
evaluated and combining ability, when compared to phenotypic distance.
Furthermore, the most strongly correlated traits with genetic diversity were

vegetative vigor and yield.



1. INTRODUCAO

Desde a introducdo do cafeeiro no Brasil, sua cultura tem sido uma das
culturas de maior importancia econémica e social para o pais. Atualmente o Brasil é
o principal produtor e exportador, sendo o caf@mmoditymais comercializada no
mundo depois do petrdleo (CONAB, 2016). O gérentfeaé representado por mais
de 100 espécies (DAVIEt al, 2006) Das espécies cultivadas Coffea arabical.

(café arabica) a Coffea canephorécafé robusta) Pierre sdo as de maior importancia
econbmicaC. arabicaé uma espécie autdgama, alotetrapléide, com 2n = 4x = 44
cromossomos, sendo atualmente a mais comercializada, em razdo de sua
superioridade na qualidade da bebida (SONDAHL e LAURITIS, 1992; NEBESNY
BUDRYN, 20086).

Diante da importancia da cultura do café para o Brasil, os programas de
melhoramento genético do cafeeiro tém como principal objetivo obtencdo de
cultivares deC. arabicacom caracteristicas agronémicas e tecnoldgicas de interesse
melhor qualidade de bebida e resisténcia a pragas e doencas, aliadas a um elevado
potencial produtivo. Porém, o programa de melhoramento genético desta espécie é
limitado, devido a sua baixa variabilidade genética (SETOTé&\Wal, 2013). A
recente origem da espécie, sua reproducédo preferencialmente autbgama, e o historico
de limitada dispersédo sdo as principais justificativas para a estreita base genética
(MENDES e GUIMARAES, 1998). Assim, estratégias eficientes para explorar a
variabilidade genética sdo determinantes para o sucesso dos programas de
melhoramento genético do cafeeiro. Uma alternativa seria explorar a variabilidade
genética por meio da utilizacdo de marcadores moleculares.

Os marcadores moleculares tornaram-se de grande utilidade para o
melhoramento genético, pois permitem o acesso a informacdes precisas ao nivel do
DNA (FERRAO et al, 2015) e podem auxiliar em diversos estudos como
diversidade genética, direcionamento de cruzamentos e mapeamento genético
(MISSIO et al, 2011). Além de néo sofrer influéncia do ambiente como acontece
com os marcadores morfoldgicos, os marcadores moleculares oferecem uma série de
vantagens como confiabilidade, estabilidade, reducdo no nimero de plantas a serem

testadas, quando comparados as selec¢des fenotipicas e deteccao de variabilidade em



todos e qualquer tecido vegetal, independente da fase de desenvolvimento
(AGARWAL et al, 2008).

Entre os diversos tipos de marcadores, os microssatélites, ou SSR
(Simple Sequence Repgatestacam-se por suas diferentes caracteristicas, como por
exemplo, taxa elevada de polimorfismo, natureza codominante, multialelismo,
reprodutibilidade, loco especificidade, facilidade de automacéo e custo relativamente
baixo. Estas caracteristicas tornam este marcador favorito para estudos de
mapeamento genético, selecdo assistida por marcadores (SAM), analise de QTL,
manutencdo de germoplasmaadiversidade genética (FERRAE al, 2015). Na
estimativa da diversidade genética, os marcadores moleculares de transcriptoma,
como os EST-SSR disponiveis para o cafeeiro, permitem uma maior precisdo na
estimacdo da distancia genética (FRIS&HI, 2010). Portanto, se disponiveis esses
marcadores devem ser preferidos para esse tipo de estudo.

No melhoramento genético de culturas autégamas, como o café,
marcadores moleculares facilitam, também, a certificacdo de cruzamentos. Para
espécie autdbgama, a hibridacdo é realizada manualmente e a polinizacdo deve ser
feita quando o estigma ja estiver maduro e, portanto, proximo a abertura da flor
(SAKIYAMA et al, 1999) Nesse momento, ja pode ter ocorrido a autofecundacéo e
a progénie resultante ndo corresponder ao hibrido de interesse. Os marcadores
moleculares permitem a identificacdo dessas plantas oriundas de autofecundacao
diferenciando-as das plantas hibridas (GUIMARAESal, 2016). Essa estratégia
gera grande economia de tempo, mao de obra e recursos financeiros, especialmente
importantes para o melhoramento genético de espécies perenes e de ciclo longo.

Para auxiliar na escolha de progenitores para o melhoramento de,plantas
existem outras metodologias eficientes, além da andlise da diversidade genética por
meio de marcadores moleculares. Entre as metodologias disponiveis, 0s cruzamentos
dialélicos sdo os mais utilizados em quase todas as espécies cultivadas @EIGA
al., 2000). O estudo do dialelo tem como objetivo analisar o delineamento genético,
provendo estimativas de parametros Uteis na sele¢cdo de progenitores para hibridagéo,
e entender os efeitos genéticos envolvidos na determinacédo dos caracterese(CRUZ
al., 2012). Entende-se por cruzamento dialélico completo todos os cruzamentos
possiveis entre um conjunto de individuosxdehagens (RAMALHOet al, 2012)

Porém, se o numero de linhagens for elevado, torna-se inviavel a realizagdo de todos

0S cruzamentos possiveis. Assim, quando se tem um grande numero de linhagens a
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serem cruzadas, é utilizado o cruzamento dialélico parcial. Esse tipo de dialelo
envolve dois grupos de progenitores (I e J) e tem como vantagem a possibilidade de
incluir um namero muito superior de progenitores (CRIVAI, 2012). Outra analise

de cruzamento utilizado € o dialelo circulammposto por Kempthorne e Curnow
(1961). O objetivo desse tipo de dialelo é reduzir o numero de hibridos a serem
avaliados e predizer os melhores hibridos ndo avaliados. Os dialelos circulantes sdo
agueles em que os progenitores sao representados nas combinacdes hibridas em um
namero menor de cruzamentos do que nos demais tipos. Assim, o numero de vezes
em que um genitor participa dos cruzamentos é sempre inferid( BAMALHO et

al.,, 2012). Nesse sentido, o método de dialelo circulante pode ser muito Util para o
melhoramento genético do cafeeiro, principalmente por ser uma cultura perene de
ciclo longo e por sua arvore ocupar um grande espagco no campo experimental. Além
disso, por ser uma espécie autégama, sua hibridacao é trabalhosa e deve ser realizada
manualmente (MEDINA FILHC2t al, 2008).

Segundo Veigat al (2000) a metodologia de dialelo circulante possui
uma eficiéncia comparavel a dos dialelos completos, tanto na classificagcdo da
capacidade geral e especifica de combinacdo dos progenitores, como na magnitude
das estimativas desses parametros. Assim, os dialelos, dentre outras finalidades,
podem ser utilizados na escolha de populaces para melhoramento intrapopulacional,
em estudos mais detalhados da heterose manifestada nos hibridos, em estudos de
efeitos genéticos envolvidos no controle de caracteres e na estimativa de parametros
Uteis na selecdo de progenitores para hibridacdo (MIRANDA FILHO e CHAVES,
1996).

Em alguns estudos tem sido verificada uma alta correlacdo entre a
capacidade de combinacdo, estimada por cruzamentos dialélicos e a distancia
genética, por marcadores moleculares, quando o cruzamento € realizado entre
materiais aparentados, como dentro de um mesmo grupo heterdtico em milho
(MAKUMBI et al, 2011) e entre linhagens relacionadas de girassol (RE#F,

2013). Como a base genética do cafeeiro € muito estreita, pode ser que metodologia
de distancia seja eficiente para auxiliar na escolha de progenitores. Isso seria de
grande utilidade para uma cultura perene de ciclo longo, pois poderia ajudar na
selecdo de cruzamentos de interesse e na predicdo de hibridos promissores para a

producédo de populagdes segregantes para o melhoramento gen€licratgca



2. OBJETIVOS

O presente trabalho teve como principal objetivo auxiliar a escolha de
progenitores para cruzamentos no melhoramento genético do cafeeiro, com base na
analise da diversidade genética e estudo de dialelo.

De forma especifica tém-se o0s seguintes objetivos:

a) Acessar a diversidade genética de potenciais progenitores utilizando
informacdes de marcadores moleculares microssatélites;

b) Certificar os cruzamentos de interesse entre os cafeeiros progenitores, por
meio de marcadores moleculares microssatélites;

C) Estimar a Capacidade Geral e Especifica de combinagcdo dos progenitores
potenciais, por dialelo circulante;

d) Estudar o controle genético de caracteres importantes do cafeeiro;

e) Recomendar os cruzamentos entre 0s genotipos.

3. REVISAO DE LITERATURA
3.1. Aspectos econdmicos da cafeicultura

Ainda existem controversas a respeito da época de ingresso da cultura de
café no Brasil, mas é certo que ocorreu no século XVIII e atualmente é uma das
commodities agricolas mais importantes do pais. As duas principais espécies de café
de importancia no mercado econdmico internacional Gaffea arabica L.,
conhecida por café arabica @offea canephoraPierre ex A. Froehner, que se
caracteriza por apresentar plantas de duas variedades botanicas distintas,
denominadas conilon e robusta (ROCH®al, 2014). No contexto da cafeicultura
mundial, o Brasil € um pais estrategicamente melhor situado por apresentar uma
producdo em larga escala destas duas espécies (FAZUOLI, 2006).

O Brasil € o maior produtor mundial de café, os principais estados
produtores sdo Minas Gerais, seguido do Espirito Santo e de Sao Paulo. A segunda
estimativa para a producao da safra cafeeira (espécies arabica e canephora) em 2016
indica que o pais devera colher 49,7 milhdes de sacas de 60 quilos de café
beneficiado. A &rea total utilizada para a produgéo deve ser de 1.942,1 mil hectares.
O resultado representa um acréscimo de 14,9%, quando comparado com a producdo

de 43,24 milhdes de sacas obtidas no ciclo anterior (CONAB, 2016). As condi¢des
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climaticas favoraveis nas principais regides produtoras de arabica, aliadas ao ciclo de
bienalidade positiva, favorecem as lavouras e justificam os ganhos de produtividade
na maioria dos estados. Os maiores ganhos sdo observados na regido do Triangulo
mineiro, com 49,1%, e em S&o Paulo, com crescimento de 33,6% (CONAB, 2016).

A é&rea plantada do café ardbica no pais soma 1.753.100,8 hectares, 0 que
corresponde a 79,35% da area existente com lavouras de café. Neste segundo
levantamento estima-se reducdo de 0,8% (13.818,9 hectares) em relacdo a safra
anterior. Minas Gerais concentra a maior area com a espécie, correspondendo a
67,35% da area ocupada com café ardbica, em ambito nacional. Para o café
canephora, o levantamento indica reducdo de 5,4% na area, estimada em 455.996,9
hectares. No Espirito Santo esta a maior area, 286.371 hectares, seguido de
Rondbénia, com 94.561 hectares e logo apdés a Bahia, com 41.472,9 hectares. Com
excecdo do estado de Rondonia, regido do Cerrado baiano, regides da Zona da Mata
e Norte de Minas, Espirito Santo e do Parana, todos outros estados apresentam
crescimento na produtividade (CONAB, 2016).

3.2. Melhoramento genético de Coffea arabica

O principal objetivo dos programas de melhoramento genético do
cafeeiro € a obtencéo de cultivaresddarabicacom caracteristicas agronémicas de
interesse e resistentes as pragas e as doencas, aliadas a um elevado potencial
produtivo. Devido ao fato dessa espécie ser suscetivel as principais doengas como a
ferrugem alaranjada, causada pelo fukigmnileia vastatrixe a antracnose, causada
pelo fungoColletotrichum kahawaevarios trabalhos séo realizados com objetivo de
contribuir no desenvolvimento de cultivares cada vez mais resistentes
(FERNANDEZet al, 2004; ALVARENGAet al, 2011; ALKIMIM, 2013; SOUSA,

2013; CARVALHO, 2014).

Como ha uma crescente demanda por café de qualidade superior no
mundo, sendo esse 0 principal fator determinante no valor de mercado, algumas
pesquisas tém dado contribuicdes ndo sO para produtividade, mas também para
producdo de café de qualidade (MOHAMMED, 2011). Porém, o programa de
melhoramento genético desta espécie é limitado, devido a sua susceptibilidade as
principais doencas e a baixa variabilidade genética (SETO@&®Ral, 2013). Assim,

a utilizacdo de ferramentas alternativas que auxiliem nestes programas € de grande

importancia, visto que podem proporcionar maior direcionamento e eficiéncia.
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A utilizacdo de métodos de melhoramento associados a marcadores
moleculares é observada em diversos estudos, pois oferecem uma série desvantagen
como estabilidade, direcionamento de cruzamentos, reducdo no nimero de plantas
testadas em comparacao a selecdes fenotipicas, deteccdo de variabilidade em todos
os tecidos vegetais, independente da fase de desenvolvimento (AGARWEAL
2008). Diversas pesquisas sao realizadas utilizando marcadores moleculares, com
objetivo de obter mais informacdes a respeito da diversidade genética de cultivares,
buscando contribuicbes para obtencédo de hibridos com maior resisténcia a doencas,
com caracteres agrondémicos desejaveis e com qualidade de bebida superior (MISSIO
et al, 2011; VIEIRA, 2014; FERRACet al, 2015). A utilizagdo de marcadores
moleculares pode ser uma ferramenta muito Util para minimizar os problemas de
hibridacdo na cultura, ja que existe um grande interesse em identificar linhagens as
quais levem a cruzamentos que exibem niveis 6timos de heterose sem a necessidade
de realizar todos 0s possiveis cruzamentos entre os parentais potenciais (MAKUMBI
et al, 2011). Quando os grupos heterdticos ndo sdo bem estabelecidos, a estimativa
de distancia genética baseada em marcadores moleculares pode ser utilizada para
evitar o cruzamento entre linhagens aparentadas (MELCHINGER, 1999).

Os marcadores moleculares também podem ser utilizados para identificar
a ocorréncia ou ndao de cruzamentos de interesse. No melhoramento de plantas
autdbgamas, como € o caso do cafeeiro arabica, para obtencéo de plantas hjbridas F
0 cruzamento deve ser feito manualmente, sendo este um trabalho moroso e
demorado. A utilizacdo de marcadores morfoldégicos para certificacdo de
cruzamentos em autdgamas € limitada devido ao numero reduzido desses marcadores
e devido ao fato de grande parte dos parentais desejaveis em cruzamentos nao
contrastar para as caracteristicas morfologicas desejaveis (CAIXE@R 2016).

Nesse sentido, a certificacdo cruzamentos pode ser feita por meio da utilizacdo de
marcadores moleculares. A partir da utilizacdo desses marcadores, é possivel
identificar as progénies hibridas obtidas de cruzamentos e diferencia-las dos
individuos originados de autofecundacéo. Essa andlise proporciona uma grande
economia de tempo, méo de obra e recursos financeiros, sendo esses fatores muito

importantes para os programas de melhoramento.



3.3. Marcadores moleculares microssatélites
A utilizacdo de marcadores moleculares é considerada uma ferramenta

indispensavel para auxiliar as pesquisas relacionadas ao melhoramento genético de
plantas. O uso desses marcadores € bastante diversificado, destacando-se na
identificacdo e discriminacdo de gendtipos; quantificacdo da variabilidade genética
ao nivel de sequéncias de nucleotideos no DNA e sua correlagdo com a expressao
fenotipica; identificacdo de origem parental e testes de paternidade. Além disso, na
caracterizacdo de germoplasma; identificacdo e protecdo de cultivares; avaliacdo de
linhagens pela previsdo da produtividade de seus hibridos; certificacdo de pureza de
recursos genéticos; monitoramento de cruzamentos; estudos de diversidade e
distancia genética; construcdo de mapas genéticos; e auxilio na selecdo
(GUIMARAES e MOREIRA, 1999).

Varios marcadores moleculares estdo disponiveis atualmente, entre
eles os SSRYimple Sequence Repgais microssatélites (BRUNELLdt al, 2002).
Esses marcadores apresentam como vantagem o fato de serem codominantes, sendo
capazes de diferenciar individuos heterozigotos de homozigotos. Os microssatélites
correspondem as sequéncias com 1 a 6 nucleotideos repetidos em tandem e séo
distribuidos de maneira aleatéria em todos os genomas eucariotos (BRUBELLI
al., 2002; CAIXETA et al, 2016). Sdo considerados uma regido “instavel” do
genoma, no sentido de gue estas regibes possuem uma taxa de mutacdo muito maior
do que outros locos no mesmo genoma. Devido a isso, sdo altamente polimaorficos
sendo importantes em estudos de espécies com base genética estreita. Além disso,
para o uso em selecdo assistida e identificacdo de gendfipgergrinting
(FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998).

As sequéncias de DNA que flanqueiam os microssatélites séo
geralmente conservadas entre os individuos de uma mesma espécie, permitindo a
obtencédo deprimers especificos que amplificam, via PCR, fragmentos contendo o
DNA repetitivo em todos os gendétipos. O polimorfismo encontrado, em geral, sera
uma diferenca no tamanho dos fragmentos, dessa forma, cada regido amplificada que
possua um tamanho diferente representa um alelo diferente do mesmo loco
(FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). Independente da origem da variacédo e do
elemento repetitivo, cada microssatélite constitui um loco genético altamente

variavel, multialélico, de grande conteudo informativo. Tudo isso associado a rapidez



e especificidade da tecnologia do PCR, faz desses marcadores uma eficiente
ferramenta para estudos de genes eucaridticos (CADEEBA 2016).

3.4. Cruzamentos dialélicos

A partir do desenvolvimento do sistema de endogamia-hibridacao
proposto por Shull, (1908, 1909), foram desenvolvidas diversas técnicas e métodos
de melhoramento visando o desenvolvimento de hibridos cada vez mais produtivos.
Dentre essas metodologias, os melhoristas dispdéem de diversos tipos de dialelos e
métodos de andlise para suas combinacdes hibridas. Os cruzamentos dialélicos sé&o
amplamente utilizados em diferentes espécies cultivadas (VE1@A 2000). Esse
tipo de cruzamento ndo so contribui para o processo decisorio na escolha de pais e
populacdes segregantes, mas também pode fornecer informacdes sobre o controle
genético dos caracteres. As metodologias de analise dialélica tém como objetivo
analisar o delineamento genético, provendo estimativas de parametros Uteis na
selecdo de progenitores para hibridacdo e no entendimento dos efeitos genéticos
envolvidos na determinacéo dos caracteres (CBHAL, 2012).

Apés a introducdo dos conceitos de capacidade geral de combinacao
(CGC) e capacidade especifica de combinacédo (CEC) proposta por Sprague e Tatum,
(1942), os esquemas de cruzamentos dialélicos receberam maior atencdo dos
pesquisadores. Segundo Griffing, (1956), a CGC é utilizada para desighar o
desempenho médio de um genitor qualquer em combinacgdes hibridas, e seu efeito é
funcdo da acdo de genes predominantemente aditivos. Os efeitos aditivos s&o
responsaveis pela proporcédo da variacao fenotipica, que pode ser transmitida para as
sucessivas geracdes (CRUZt al, 2012). JA& a CEC indica o grau de
complementaridade entre os progenitores envolvidos nos cruzamentos e esta
relacionada com efeitos génicos ndo aditivos (SPRAGUE e TATUM, 1942). O efeito
da CEC é util para os melhoristas de plantas autdgamas, pois sua magnitude indica a
dimensao da variabilidade que pode ser expressa em cada populacdo (BARELLI
al., 2008).

Os tipos de cruzamentos dialélicos variam, entre eles séo utilizados os
dialelos completos ou balanceados, os dialelos parciais, os dialelos circulantes, os
dialelos incompletos e os dialelos desbalanceados. Entende-se por cruzamento
dialelo completo, todos os cruzamentos possiveis entre um conjunto de individuos de

n linhagens, ou seja, um conjunto de hibridos resultante do acasalamento dentro de
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um grupo de progenitores em que progenitores sdo cruzados dois a dois
(RAMALHO et al, 2012). Incluem os hibridos nas geracée®urk, ou qualquer
outra geracdo entre todos os pares de combinacdes dos progenitoresefCGRlUZ
2012).

O emprego de dialelos completos restringe-se a um numero limitado de
progenitores, ja que, com o aumento do numero destes, ocorre também um aumento
do numero de cruzamentos a serem realizados. Em adi¢cdo a isso, ha um aumento
proporcional da dificuldade de avaliacdo desses cruzamentos no campo com a
precisdo experimental desejada. Assim, quando o niumero de progenitores é elevado
ou quando os recursos disponiveis sao relativamente escassos, tém-se como opc¢ao a
utilizacdo de outros tipos de esquemas de dialelo, o dialelo parcial e/ou o dialelo
circulante.

O esquema de dialelo parcial envolve dois grupos de progenitores (I e J)
e seus respectivos cruzamentos, tem como vantagem a possibilidade de incluir um
namero muito superior de progenitores quando se comparado ao dialelo completo
(RAMALHO et al, 2012). Assim, é possivel incluir um numero diferente de
progenitores em cada grupo. Os dialelos circulantes sdo aqueles em que o0s
progenitores sdo representados nas combinages hibridas em um nimero menor de
cruzamentos do que nos demais tipos. Estes dialelos permitem obter informacdes
sobre o0s progenitores com um namero menor de cruzamentos, assim, o numero de
vezes que um genitor participa dos cruzamentos € sempre infefib(RAMALHO
et al, 2012).

O método de dialelo circulante foi proposto inicialmente por Kempthorne
e Curnow, (1961). O objetivo desse esquema de dialelo é reduzir o nimero de
hibridos a serem avaliados e estimar, ou melhor, predizer os melhores hibridos nao
avaliados. A predicdo de hibridos é de grande utilidade, sendo oriunda das
informagbes geradas pelos cruzamentos em dialelos circuléidtesnda Filho e
Vencovsky, (1999) propuseram uma adaptacdo desse método para 0 caso
interpopulacional, em que, para um conjunto aleatério tiehagens, sdo obtidos
apenass cruzamentos possiveis. Canlinhagens aleatorias de cada populacdo séao
avaliados hibridos, sendo possivel prever todos bgoridos possiveis com base na
CGC, bem como fazer a predi¢éo de hibridos ndo amosméuey Miranda Filho e
Gorgulho, (2001) adaptaram o uso de dialelo parcial circulante ao nivel

interpopulacional (DPCI) de Miranda Filho e Vencoysf999), em que, utilizam-
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se linhagens de duas populagbes diferentes para obtencdo de hibridos, que
representam apenas uma amostra do total de hibridos possiveis. O restante dos
hibridos ndo avaliados é chamado de preditos, e seus valores podem ser estimados
através do modelo de Miranda Filho e Gorgulho, (2001).

Alguns trabalhos na literatura validam a utilizagdo dos dialelos
circulantes em programas de melhoramento (OLIVEIRA JUNIOR, 1995; VEIGA
al., 2000; FERREIRA, 2003). Em geral, foi observado que os dialelos circulantes
possuem uma eficiéncia comparavel a dos dialelos completos, tanto na classificacéo
dos pais quanto a capacidade geral e a capacidade especifica de combinagdo, como
na magnitude das estimativas desses parametros (V&G 2000). O método de
dialelo circulante com e sem adaptacdes, é utilizado em experimentos envolvendo
diferentes culturas como o milho (ARAUJO, 2000; FUZATTO, 2003; GARBUGLIO
e ARAUJO, 2015), o pepino (LIMA e CARDOSO, 2012) e o café (ROGHAI,

2014), por exemplo. Assim, quando ndo é possivel a obtencdo prévia de todas as
combinacfes hibridas, como no caso de se dispor de um numero elevado de
genotipos para avaliacdo ou haver dificuldades na pratica da hibridacéo artificial ou
da avaliacdo de todos os hibridos, a utilizacdo do método de dialelo circulante € uma
alternativa.

Quando algumas das combinac¢@es hibridas que foram programadas nao
foram obtidas, séo utilizados os delineamentos de dialelos incompletos ou de dialelos
desbalanceados. Os dialelos incompletos sdo aqueles em que progenitores sao
representados por um numero variavel de cruzamentos. Geralmente esse
delineamento é utilizado quando ocorre perda de tratamentos durante a conducao de
ensaios ou auséncia desses por problemas diversos (€Ril,Z2012). Os dialelos
desbalanceados sdo aqueles em que todas as combinacdes hibridas e também as
demais geracdes sdo representadas, porém em frequéncia variavel, devido ao numero
desigual de repeticbes (CR@Zal, 2012).

Existem diversos modelos biométricos para as analises dialélicas, a escolha
de um deles dependera dos objetivos do estudo. Entre os modelos mais difundidos
estdo os de Hayman, (1954), o de Griffing, (1956) e o de Gardner e Eberhart, (1966)
O meétodo de Hayman, (1954) da informacbes sobre o mecanismo basico de heranca
do carater em estudo, dos valores genéticos dos progenitores utilizados e do limite de
selecdo. O de Gardner e Eberhart, (1966) € util para se obter informacgfes sobre os

efeitos de variedades e heterose varietal. O de Griffing, (1956) é utilizado para a
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obtencado das estimativas de efeitos genéticos e das somas de quadrados de efeitos da
capacidade geral e especifica de combinacéo (GREE 2012; RAMALHOet al,
2012).

3.5 Marcadores moleculares para analise de dialelo

Como ja mencionado anteriormente, existem muitas metodologias
eficientes para a escolha de cultivares e linhagens a serem utilizadas nos programas
de hibridacdo. Entre as metodologias disponiveis, os cruzamentos dialélicos séo
amplamente utilizados em diferentes espécies cultivadas (VEI@A 2000). Esse
tipo de cruzamento ndo sé contribui para o processo decisério na escolha de pais e
populacdes segregantes, mas também pode fornecer informacfes sobre o controle
genético dos caracteres. Porém, devido ao fato do cafeeiro ser uma cultura perene de
ciclo longo e por ser uma espécie autdgama, a utilizacdo do dialelo muitas vezes
tornasedispendiosa, ja que a hibridacéo deve ser realizada manualmente.

A utilizacdo de marcadores moleculares pode ser uma ferramenta Uutil
para minimizar os problemas de hibridacdo na cultura, ja que existe um grande
interesse em identificar linhagens promissoras sem a necessidade de realizar todos os
possiveis cruzamentos entre os parentais potenciais (MAKUMBAI, 2011)

Quando os grupos heterdticos ndo sdo bem estabelecidos, a estimativa de distancia
genética baseada em marcadores moleculares pode ser utilizada para evitar o
cruzamento entre linhagens aparentadas (MELCHINGER, 1999). Além disso,
métodos que podem predizer o desempenho de hibridoenk alguma precisdo

antes da avaliacdo de campo sdo de particular interesse para os melhoristas,
reduzindo os custos relacionados com a avaliacao de hibridos (MAKEM&]

2011). Segundo Makumlat al. (2011), marcadores moleculares heterozigotos sao
capazes de prever o desempenho de hibridos quando os efeitos de dominancia sao
fortes, as frequéncias alélicas sdo negativamente correlacionadas entre pais, a
herdabilidade é alta, e h4 ligacdo entre a maioria dos marcadores e locos de
caracteristicas quantitativas. Assim, esses marcadores podem ser utilizados como
ferramenta auxiliar na analise de cruzamentos dialélicos, na sele¢éo de genitores, na
certificacdo de cruzamentos e na predi¢cao de hibridos, por exemplo.

Ribeiroet al. (2011) utilizaram o método de dialelo para a quantificacdo
da capacidade combinatoria em oito cultivares de trigo, com a perspectiva de

contribuir para a escolha de genotipos superiores em blocos de cruzamentos. Trés das
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oito cultivares analisadas apresentaram grande CGC para varios caracteres e 0s
maiores valores de CEC foram detectados nos hibridos mais heterozigotos, formados
pelo cruzamento de parentais integrantes de grupos diferentes. Além disso, puderam
verificar a correspondéncia entre as estimativas de capacidade combinatéria obtidas
do dialelo e as distancias genéticas dos parentais, estimadas por informagfes de
pedigree e de marcadores microssatélites.

Com base em um estudo de diversidade genética utilizando marcadores
moleculares, ¥ et d. (2014) selecionaram 18 pais, que representam populacdes de
arroz hibrido historicamente desenvolvido no International Rice Research Institute
(IRRI), para formar cruzamentos dialélicos de hibridos. Esses genitores foram
avaliados em ambientes tropicais e foram observadas as caracteristicas rendimento,
heterose e capacidade de combinacédo. Avaliaram a magnitude da heterose entre os
grupos parentais com base em marcadores buscando obter mais informagdes sobre
grupos heteréticos de arroz. Nesse estudo ndo houve correlagéo significativa entre
rendimento e diversidade genética para cada hibrido. Diferencas significativas de
rendimento, heterose e capacidade de combinacao foram detectadas entre pais e entre
hibridos. Reifet al. (2013) buscaram estudar a correlagdo entre diversidade genética
e capacidade de combinacdo em grupos relacionados e nao relacionados de girassol
(Helianthus annus l.e avaliaram a precisdo para predicdo de desempenho de
hibridos baseados em dados fenotipicos e de gendmica. Foi observada grande
correlacdo entre capacidade geral de combinacao e distancia genética para linhagens
relacionadas, porém, para linhagens nao relacionadas ndo houve correlagao.

Em milho, as capacidades gerais e especificas de combinacdo sao
estimadas pelas analises de cruzamentos dialélicos entre linhagens de grupos
heteréticos distintos, ou de linhagens oriundas de um grupo heterético com
testadores elite de outro grupo heteroético. Utilizando linhagens testadoras tropicais
de milho gea mayd..) em um esquema de cruzamento dialélico, Makuehlzl.

(2011) avaliaram a capacidade de combinacdo para producdo de grédos e a
diversidade genética deste conjunto de linhagens, utilizando marcadores RFLP, SSR,
AFLP. Assim, foi possivel estimar a heterose e avaliar a interagcdo genotipica de

linhagens e seus hibridos sob condigbes de stress e néo stress hidrico e de fertilidade.
Foi observada uma alta correlagdo entre capacidade de combinacdo e distancia
genética quando o cruzamento € realizado entre materiais aparentados, dentro do

mesmo grupo heterdtico.
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Em geral, tem sido demonstrada uma alta correlacdo entre a capacidade de
combinacdo estimada pelos cruzamentos dialélicos e a distancia genética por
marcadores moleculares quando o cruzamento € feito entre materiais aparentados
como observado nos estudos de Makuetbial. (2011) em milho e de Reibt
al.(2013) em girassol. Assim, como o cafeeiro possui uma base genética muito
estreita, espera-se que metodologia de distancia seja eficiente para auxiliar na
escolha de progenitores e@ arabica Isso seria de grande utilidade para uma
cultura perene de ciclo longo, pois facilitaria a predicdo de hibridos visando a

producédo de populacbes segregantes para o melhoramento genético da espécie.

4. MATERIAL E METODOS

4.1. Material genético

Para o estudo de diversidade genética foram avaliados 22 progenitores
em potencial, que correspondem a cultivares ou acessos do programa de
melhoramento genético do cafeeiro desenvolvido pela EPAMIG e instituicdes
parceiras. Para cada cultivar/acesso foram analisadas uma ou mais plantas,
totalizando 76 cafeeiros (Tabela 1). Esses progenitores potenciais foram também
cruzados (Tabela 2) e os possiveis hibridos obtidos foram analisados com
marcadores moleculares para verificar se houve ou ndo a ocorréncia da hibridacéo
propriamente dita, visto que, a maioria dos progenitores envolvidos nos cruzamentos
eram desprovidos de efetivos marcadores fenotipicos.

No cruzamento dialélico foram utilizados oito desses progenitores
conforme suas caracteristicas de interesse agrondmico (Tabela 3). Assim, o0s
progenitores foram cruzados segundo o modelo de dialelo circulante (Tabela 4 e 5).
Os 12 hibridos gerados pelo dialelo (Tabela 5) e os oito progenitores foram mantidos
no campo experimental do Departamento de Fitopatologia da Universidade Federal
de Vicosa ([FT-Fundéo). O experimento foi montado seguindo delineamento em
blocos casualizados contendo 20 tratamentos, compostos pelos12 hibeiqueds
oito progenitores, com quatro repeticdes e trés plantas por parcela. O espagcamento
adotado foi de 2,80 x 0,70.
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Tabela 1. Cafeeiros utilizados na analise de diversidade genética.

N° Cultivar/acesso Planta Localizacéo

1 Paraiso MG H419-1 Planta 36-Fileira 3-Talhdo 6B CETP
2 Planta 37-Fileira 3-Talhdo 6B) CETP
3 Planta 43-Fileira 3-Talhdo 6B CETP
4 Planta 41-Fileira 3-Talhdo 6B CETP
5 Planta 42-Fileira 3-Talhdo 6B) CETP
6 Planta 35-Fileira 3-Talhdo 6B CETP
7 Planta 39-Fileira 3-Talhdo 6B CETP
8 Planta 4-Fileira 3-Bordad. SH3A CETP
9 Planta 34-Fileira 3-Talhdo 6B CETP

10 Planta 14-Fileira 3-Talhdo 6B CETP

11 Catigud MG2 Planta 11-Fileira 6-Talhdo 2B CETP

12 Planta 16-Fileira 6-Talhdo 2B CETP

13 Planta 19-Fileira 6-Talhdo 2B CETP

14 Planta 12-Fileira 6-Talhdo 2B CETP

15 Planta 13-Fileira 3-Talhdo 2B CETP

16 Planta 4-Trat.12-Rep.3-ECR/UF\ CETP

17 Oeiras MG 6851 Planta 8 - Vitrine CETP

18 Planta 3 - Vitrine CETP

19 Planta 7 - Vitrine CETP

20 Planta 12 - Vitrine CETP

21 Planta 5 - Vitrine CETP

22 Planta 4 - Vitrine CETP

23 Acauéa Novo Cova 432 - Ensaio 3-45 Fazenda Experimental
de Varginha

24 Arara Sem Identificacdo Fazenda Experimental
de Varginha

25 H484-2-18-12 Planta 6B2-Fileira 1-Repeticdo 2 CETP

26 Siriema Clone 12 Fazenda Experimental
de Varginha

27 UFV 311-63 Planta 6-Trat.20-Rep.1-Fileira 6 Ensaio SH3-PB/CETP

28 Sarchimor MG 8840  Planta 23-Fileira 2-Talhdo D4A CEPC

29 Planta 24-Fileira 2-Talhdo D4A CEPC

30 Planta 11-Fileira 2-Talhdo D4A CEPC

31 Planta 21-Fileira 3-Talhdo D4A CEPC

32 Planta 14-Fileira 2-Talhdo D4A CEPC

33 Planta 35-Fileira 2-Talhdo D4A CEPC

34 MGS Paraiso 2 Planta 4-Fileira 5-Talhdo D4A  CEPC

35 Planta 2-Fileira 5-Talhdo D4A  CEPC

1CETP: Campo Experimental de Trés Pontas/EPAMIG.
°Fazenda Experimental de Varginha/Fundag&o Procafé
3CEPC: Campo Experimental de Patrocinio/EPAMIG
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Tabela 1. Continuacéao.

N° Cultivar/acesso Planta Localizacéo
36 MGS Paraiso 2 Planta 8-Fileira 5-Talhdo D4A CEPC
37 Planta 28-Fileira 5-Talhdo D4A CEPC
38 Catuai Amarelo IAC62 Planta 10-Fileira 8-Talhdo S5 CEPC
39 Planta 2-Fileira 8-Talhdo S5 CEPC
40 Planta 22-Fileira 2-Talhdo S5 CEPC
41 Planta 4-Fileira 2-Talhdo S5 CEPC
42 Planta 26-Fileira 2-Talhdo S5 CEPC
43 Planta 5-Fileira 8-Talhdo S5 CEPC
44 Planta 24-Fileira 4-Talhdo S5 CEPC
45 Bourbon Amarelo MG Planta 9-Repeticdo 1 CEPC
0009
46 Planta 7-Repeticédo 1 CEPC
47 Planta 2-Repeticdo 1 CEPC
48 Planta 5-Repeticédo 1 CEPC
49 Planta 6-Repeticdo 1 CEPC
50 Hibrido de Timor MG Planta 10-Repeti¢édo 1 CEPC
0357
51 Planta 9-Repeticédo 1 CEPC
52 Planta 5-Repeti¢cédo 1 CEPC
53 Planta 3-Repeticdo 1 CEPC
54 Planta 2-Repeticdo 1 CEPC
55 |Ibairi IAC 4761 Planta Talhdo Comercial Fazenda Pantano (Pato:
de Minas-MG)
56 Tupi Ferrero Planta Talhdo Comercial Fazenda Pantano (Pato:
de Minas-MG)
57 Acaua Planta 3-Trat.8-Rep.1-ECR/UF Area experimental do
[?FT/UFV
58 IPR103 Planta4-Trat.22-Rep.4-ECR/UF Area experimental do
DFT/UFV
59 Obata Planta 2-Elvio Coelho-Varginha Fazenda Paraiso
(Varginha-MG)
60 Planta 1-Elvio Coelho-Varginha Fazenda Paraiso
) (Varginha-MG)
61 Obata Vigoroso Planta Unica Elvio Coelho- Fazenda Paraiso
Varginha (Varginha-MG)
62 Catuai Vermelho Planta 33-Fileira 2-Talh&a\ CETP
IAC144
63 Planta 9-Fileira 2-TalhdéA CETP
64 Planta 27-Fileira 2-Talhdo 4A CETP
65 Topazio MG 1190 Planta 54-Talhdo 25A CETP

1CETP: Campo Experimental de Trés Pontas/EPAMIG.
2Fazenda Experimental de Varginha/Fundag&o Procafé
SCEPC: Campo Experimental de Patrocinio/EPAMIG
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Tabela 1. Continuacéao.

N° Cultivar/acesso Planta Localizacéo

66 IAC125RN Planta 4 Talhdo Comercial Fazenda Pantano (Pato:
de Minas-MG)

67 Planta 1 Fazenda Pantano (Pato:
de Minas-MG)

68 Planta 2 Fazenda Pantano (Patos
de Minas-MG)

69 Planta 3 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

70 Planta 4 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

71 Planta 5 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

72 Planta 6 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

73 Planta 8 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

74 Planta 10 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

75 Planta 11 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

76 Planta 12 Fazenda Pantano (Pato
de Minas-MG)

1CETP: Campo Experimental de Trés Pontas/EPAMIG.
2Fazenda Experimental de Varginha/Fundagéo Procafé
S3CEPC: Campo Experimental de Patrocinio/EPAMIG

Tabela 2. Cruzamentos envolvendo progenitores de cafeeiros ardbica e respectivos
hibridos potenciais gerados.

Cruzamentos Realizados

N° Genealogia Cddigo Hibrido*
1 Catigua MG2 x Acaua Novo C6T-10B6-E3
2 C6T-24B6-E3
3 C6T-25-B6E3
4 C6T-14B7-E3
5 C6T-35B7-E3
6 C6T-17B8-E3
7 Oeiras MG 6851 x Arara C7T-1B1-El1
8 C7T-3B2-El1
9 C7T-11B8-E3
10 C7T-2B9-E3
11 C7T-3B9-E3
12 C7T-34B9-E3
13 C7T-35B9-E3

*Hibrido provavel
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Tabela 2. Continuacéo.

Cruzamentos Realizados

N° Genealogia Cadigo Hibrido*
14 Oeiras MG 6851 x Acaua Novo C8T-19-B10E3
15 Oeiras MG 6851 x Siriema CoT-1B2-El1

16 C9T-5-B11E3
17 C9T-20-B11E3
18 H484-2-18-12 x Siriema C11T-9-B12E3
19 Topézio x Obata Vigoroso C13T-11B2-E
20 Catuai Vermelho IAC 144 x Acaua Novo C15T-8B4-E4
21 C15T-23B5-E4
22 Catuai Vermelho IAC 144 x Siriema Cl16T-7B6-E4
23 Paraiso MG H419-1 x Catuai Vermelho IAC 144 C20T-7-B11E4
24 Paraiso MG H419-1 x H484-2-18-12 C21T-6-B14E4
25 C21T-20-B14E4
26 Catuai Amarelo IAC 62 x Bourbon Amarelo MG000¢ C1P-1B1-E5

27 C1P-5B2-E5

28 C1P-6B2-E5

29 C1P-7B2-E5

30 Sarchimor MG8840 x Hibrido de Timor MG0357 C4P-13B5-E5
31 Sarchimor MG8840 x IAC 125 RN C5P-2B1-E2

32 C5P-28B8-E5
33 C5P-6B9-E5

34 C5P-13B9-E5
35 C5P-19B9-E5
36 C5P-30B9-E5
37 C5P-3-B10E5
38 MGS Paraiso 2 x Tupi Ferrero C9P-15-B14E5
39 Bourbon Amarelo MG0009 x Ibairi IAC 4761 C10P-26-B18&=5
40 C10P-28-B18&5
41 Hibrido de Timor MG 0357 x Tupi Ferrero C12P-8-B20E5
42 C12P-22-B20E5
43 C12P-26-B20E5
44 C12P-30-B20E5
45 Catigua MG2 x IPR 103 ClU-1B1-E6
46 ClU-2B1-E6
47 C1lU-3B1-E6
48 Catigua MG2 x Acaua C2U-1B1-E6

*Hibrido provavel
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Tabela 3. Progenitores utilizados no cruzamento dialélico.

N°  Genitor Localizacao Caracteristicas Principais
1 Paraiso MG H 419-1 CETP/Epamig. Trés Cultivar de porte baixo, resisten
PontasMG a ferrugem e aos nematdides
espécieMl. exigua.
2 Catigua MG2 CETPEpamig. Trés Cultivar com alta qualidade ¢
PontasMG bebida, imune a ferrugem, bai
exigéncia em nutrientes
3 Oeiras MG 6851 CETP/Epamig. Trés Cultivar com excelents
PontasMG arquitetura de plantas, gra
graudos e de maturacdo mu
uniforme
4 H484-2-18-12 CETPEpamig. Trés Progénie F3 do cruzamen
PontasMG Mundo Novo x Hibrido Timor, de
elevada produtividade, alto vigc
vegetativo e imune a ferrugem
5 UFV 311-63 CETPEpamig. Trés Planta superior portadora do ge
PontasMG $i3 de resisténcia a ferruger
selecionada no ensaio instalado
Talhao02C3, no Camp
Experimental da EPAMIG di
Trés Pontas
6 Arara Faz. Exp. de Cultivar do germoplasm
Varginha/ Fundacdo Sarchimor, frutos graudos e de ¢
Procafé amarela; elevada produtividad
resistente a ferrugem
7 Acaud Novo Cova 432-Ensaio 3- Tolerancia a seca e resisténcic
45, Faz. Exp. de ferrugem
Varginha/Fundacéo
Procafé
8 Siriema Faz. Exp. de Resisténcia ao Bicho Mineirc

Varginha/Fundacao
Procafé

maturacao muito
tolerdncia a seca,
parcial a ferrugem

precoci
resisténc
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Tabela 4. Cruzamentos realizados segundo modelo de dialelo circulante.

N® do Codigo do Genitor Feminino Genitor Masculino
cruzamento  cruzamento

1 CiT Paraiso MG H 419-1 H484-2-18-12

2 caT Paraiso MG H 419-1 UFV 311-63 (Planta
portadora do gen&:3 de
resisténcia a ferrugem)

3 C3T Paraiso MG H 419-1 Arara (Fundacéao
Procafé/Varginha

4 CcaT Catigud MG2 UFV 311-63 (Planta
portadora do geng,3 de
resisténcia a ferrugem)

5 C5T Catigua MG2 Arara (Fundacao
Procafé/Varginha

6 CeéeT Catigua MG2 Acaua Novo (broto verde)
Ensaio 3-45, cova 432
(Fundacéo Procafé/Varginh:

7 C7T Oeiras MG 6851 Arara (Fundacao
Procafé/Varginha)

8 Cc8T Oeiras MG 6851 Acaua Novo (broto verde)
Ensaio 3-45, cova 432
(Fundacgéo Procafé/Varginhi

9 CoT Oeiras MG 6851 Siriema- (Fundacéo
Procafé/Varginha)

10 c1o0T1 H484-2-18-12 Acaud Novo (broto verde)
Ensaio 3-45, cova 432
(Fundacéo Procafé/Varginh:

11 c1iT H484-2-18-12 Siriema (Fundagéo
Procafé/Varginha)

12 ciat UFV 311-63 (Planta Siriema (Fundacéo

portadora do geng,3 de
resisténcia a ferrugem)

Procafé/Varginha)
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Tabela 5. Esquema do dialelo circulante envolvendo oito progenitores de cafeeiros
arabica.

1ty | (c2m) |(c3mn

(C4T) | (C5T) |(C6T)

3 c7m) |(c8T) |(com
4 (C10T) | (C11T)
5 (C12T)
6
7
8

Progenitoresi=Paraiso MG H419-1, 2=Catigud MG2, 3=Oeiras MG 6851, 4=H48812, 5=UFV 311-63 ,
6=Arara, 7=Acaud Novo, 8= Siriema.
20s numeros (CnT) correspondem aos cddigos dos cruzamentos descritos na Tabela 4.

4.2. AvaliagOes fenotipicas

As andlises fenotipicas para o estudo do dialelo circulante foram
realizadas a partir da observacdo e quantificacdo das caracteristicas de cada planta
(Tabela 6). Foram avaliadas 10 caracteristicas: Vigor Vegetativo (VIG), Cor do
Broto (CB), Cor do Fruto MaduroGF), Producédo (PRO), Ciclo de Maturacédo dos
Frutos (CMT), Uniformidade de Maturacdo dos Frutos (UMT), Tamanho dos Frutos
Maduros TF), Incidéncia de Ferrugem (FER), Incidéncia de Cercosporiose (CER) e
Infestacdo de Bicho mineiro (BM). As avaliagdes foram realizadas no més de maio
de 2016 em Area Experimental do DFP/UFV.
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Tabela 6: Descricdo das caracteristicas fenotipicas avaliadas em oito progenitores de
cafeeiros arabica e 12 hibridos ébtidos pelo cruzamento em esquema de dialelo
circulante.

Variavel Descricao

Vigor vegetativo (notas de 1 a 10). 1: Planta totalmente depauperada. 10

VIG ) ) ~
considerada com vigor maximo

Cor do Broto (folha nova) (notas de 1 a 4). 1 = verde; 2 = bronze clar

CB bronze; 4 = bronze escuro
CF Cor do fruto maduro (notas de 1 a 3). 1 = vermelho; 2 = amarelo; 3 = alar:

Producado total de frutos de café em litros/planta, estimada subjetive
PRO (visualmente) na época em que os frutos encontram em sua maioria no
designado “cereja”.

Ciclo de Maturacdo dos frutos (Notas de 1 a 5).1 = precoce; 2 = médi

CMT precoce; 3 = média; 4 = média para tardia; 5 = tardia
Uniformidade de Maturacdo dos frutos (Notas de 1 a 4). 1 = uniforme
UMT X : A : : S ;
medianamente uniforme; 3 = medianamente desuniforme; 4 = desuniform
TE Tamanho dos Frutos Maduros (Notas de 1 a 3) Nota 1 = pequeno, 2 =1r

= graudo

Incidéncia de Ferrugem (Notas de 1 a 5). 1 = auséncia de pustulas e re¢
hipersensibilidade; 2 = poucas folhas com pustulas sem esporos (“flecks”) e
com reacdes de hipersensibilidade; 3 = poucas pustulas por folha cc

FER producéo de esporos e pouco distribuidas; 4 = média quantidade de pust
folha, distribuidas na planta com alta producdo de esporos; 5 = alta qua
de pustulas com alta producdo de esporos e alta desfolha da plant
Plantas com nota 1 ou 2 = Resistentes; 3 a 5 = Suscetiveis

Incidéncia de Cercosporiose (Notas de 1 a 5). Nota 1: sem cercospora

CER  folhas com cercospora (2=baixa incidéncia e 5=alta incidéncia)

Infestagéo de Bicho-mineiro (Notas de 1 a 5). 1=Imune: folhas sem nel
les&o; 2= Folhas com poucas lesbes de forma afilada; 3=Folhas com p

BM pequenas lesbes; 4= Folhas com moderada infestacdo e lesdes tipica
larvas vivas; 5= Folhas com severa infestacdo e lesdes tipicas e con
vivas.

4.3. Extracdo do DNA

Para cada planta, foram coletadas folhas saudaveis, com coloragéo verde
claro, jovens e esse material foi conduzido ao Laboratério de Biotecnologia do
Cafeeiro- BioCafé/UFV. No laboratorio, as folhas foram lavadas em agua corrente,
secas com auxilio de folhas de papel toalha, acondicionadas em tubos Falcon
previamente identificados e armazenadas em freezer a temperatura de -80°C por 12
horas. As amostras congeladas foram liofilizadas, maceradas em cadinhos com

auxilio de pistilo e armazenadas em microtubos de 2,0 mL em temperatura ambiente.
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O DNA genbmico das folhas maceradas foi extraido utilizando-se o
método proposto por Dinigt al. (2005), com adaptacdes. Em microtubos de 2,0 mL,
previamente identificados, foi adicionado aproximadamente50 mg de tecido vegetal
macerado de cada amostra. Dois tamp0des foram preparados, o primeiro denominado
tampao 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 acrescidos de sarcosil (5%), bissulfito de sédio (1%),
carvao ativo (0,1%) e PVP-40 (2%). Ap0s esse preparo, a solucdo de extracao foi
pré-aquecida a 65°C, e adicionado 1,5 mL dessa solugdo em cada microtubo de 2,0
mL contendo os 50 mg de tecido vegetal macerado de cada amostra.

Os tubos foram deixados em banho-maria a 65°C por 40 min. As
amostras foram centrifugadas por 10 minutos a 14000 rpm e o sobrenadante
transferido para novos tubos, com a adicdo de |5D0de cloroférmio-alcool
isoamilico (24:1). Os tubos foram delicadamente agitados por 10 minutos e depois
centrifugados durante 10 minutos a 14000 rpm. Um volume de 800 pL do
sobrenadante foi transferido para outro microtubo contendp b@® isopropanol e
mantido por 2 horas a -20°C. Apos este periodo o material foi centrifugado por 20
minutos a 14000 rpm, o sobrenadante descartado e o pellet lavado com etanol 70% e
95%. O DNA foi ressuspendido em 200 pL de TE (Tris-HCI 10 mM pH 8,0, EDTA
0,1 mM pH 8,0), contendo RNAse na concentracéo final de 80 pg/uL e incubado em
thermomixera 37°C por 30 minutos.

O DNA foi precipitado com 40 pL de NaCl 5&600 pL de isopropanol
100% e incubado por 2 horas a -20°C. Depois dessa etapa foi recolhido por
centrifugacdo durante 20 minutos a 14000 rpm. O sobrenadante foi novamente
descartado, o pellet lavado com etanol 70% e 95% e ressuspemndi® pl de
TE. A qualidade e quantidade do DNA foram avaliadasNemoDrop 20000 DNA

foi diluido para a concentragdo de 25 ng/uLL e armazenado a -20°C até o0 uso.

4.4. Amplificacdo com marcadores microssatélites

Foram utilizados 1¢rimersmicrossatélites (Tabela 7), selecionados por
serem polimérficos em cultivares de cafeeiros (SOUSA, 2013). A amplificacdo por
PCR foi realizada em um volume final de |20, contendo: 50 ng de DNA, 1 U de
Taq DNA polimerase, tampédo 1X da enzima, 1 mM de MgCI0 uM de cada
dNTP e 0,1 uM de cada primer, completando o volume com agua milli-Q estéril. As
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reagcbes de amplificagdo foram realizadas em termocicladores PTCMDO (
Researche Veriti (Applied BiosystemsApds desnaturacao inicial a 94°C por 2 min
foram realizados 10 ciclos deuchdownPCR, a 94°C por 30 seg, temperatura de
anelamento decrescendo 1°C a cada ciclo (de 66°C até 57°C), durante 30 seg, e
extensdo a 72°C por 30 seg, seguidos por mais 30 ciclos de desnaturagéo a 94°C,
anelamento a 57°C e extensdo a 72°C, com 30 seg cada etapa. A extenséo final
realizada a 72°C, por 8 min.

Os produtos resultantes da reacdo de PCR foram separados por
eletroforese em gel de poliacrilamida desnaturante 6% e visualizados por meio de
colorag&o com nitrato de prata, conforme protocolo descrito porédti§2010).

Tabela 7 Primersmicrossatélites utilizados na amplificagdo do DNA gendmico.

N° Nome pb! Sequéncid Publicacédo

1 CaEST-006 227 F: CAGAATTGTTGTGGAGGGAAC Ferraoet al
R: ATGAAGCCAAACCAGAGACA (2015)

2 CaEST-022 207 F: GCCATTTCACAATCTCACCTC Ferraoet. al
R: AGACCCAGCAGACAACAACA (2015)

3 CaEST-029 199 F: AGGAGATGCCTGTGACGAAC Ferraoet. al
R: GGACGGAAAGATTCTGGCTTT (2015)

4 CaEST-031 109 F: CGGAGCAAGTGAATTGAACAGA Ferrdoet. al
R: AAAGGGAAAGGAAGAAGGAG (2015)

5 CaEST-040 101 F: TGAGCTAACCAAGACCAGTTCC Ferraoet. al
R: CAACAGGAAATCACCGCCTA (2015)

6 CaEST-045 259 F: GCATCCTACCGAGTACATACAA Ferraoet. al
R: TCCATCAACAACAACCGAAG (2015)

7 CaEST-048 151 F: TGAGACAAGCTATGGAGGAGGA Ferraoet. al
R: AACCAGATCAACAGGGTAGGG  (2015)

8 CaEST-071 155 F: ATGGAGAGGAAGACGCAACA Ferraoet. al
R: CCTTATTGAAGACGCCCAAA (2015)

9 CaEST-072 197 F: TTGCTTGCTCCGCATCCTAC Ferraoet. al
R: ATCGCTTCCAAGAGGCTTTC (2015)

10 CaEST-089 152 F: GTGAACCTCCCTTTCCCTTG Ferraoet. al
R: ACTGGTCTCTCGTCTGTGAA (2015)

11 SSRO016 140 F: ACCCGAAAGAAAGAAGAACCAAG Combestal
R: CCACACAACTCTCCTCATTC (2000)

12 SSR095 352 F: Moncada e

TAAGAAGCCACGTGACAAGTAAGG McCouch,
R: TATGGCCCTTCTCGCTTTAGTT (2004)

1pb = tamanho do fragmento amplificado em pares de base
2F=Foward primer R=Reverse primer
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4.5. Andlises estatisticas

4.5.1. Analise de diversidade genética

Para as andlises de diversidade, os dados obtidos de marcadores
moleculares foram codificados como codominantes. Todas as andlises estatisticas
foram realizadas com o auxilio dos recursos computacionais do programa GENES
(CRUZ, 2013). Os dendrogramas para as analises de diversidade foram construidos
no programa MEGA (KUMARet al, 2016) utilizando a técnica de agrupamento
UPGMA, a partir dos valores da matriz de distancia gerada pelo complemento

aritmético do indice ponderado obtidos pelo programa GENES (CRUZ, 2013).

4.5.2. Analise dialélica

Inicialmente, foi realizada uma analise de variancia individual com os
dados dos pais e dog’§; quanto a avaliacdo das 10 caracteristicas apresentadas na
Tabela 6 (VIG, CB, CF, PRO, CMT, UMT, TF, FER, CER, BM). Para estas analises,
foram utilizados os recursos computacionais do programa GENES (CRUZ, 2013),
adotando-se o seguinte modelo:

Yapk = m + gaj) + b + &
Em que:
Y ik = valor fenotipico da ij-ésima observacao referente ao i-ésimo gendtipo no j-
ésimo bloco
m= média geral;
)= efeito do ij-ésimo gendtipo (genitor ou hibrido);
bx= efeito do k-ésimo bloco;
gijk = erro experimental.

Existindo efeito significativo de tratamentos para cada caracteristica
estudada foi realizado teste de comparacédo de médias pelo critério de Tukey a 5 % de
probabilidade, a fim de se constatar a superioridade de algum dos hibridos sobre os
demais hibridos e/ou pais. Para estas analises também foi utilizado o programa
GENES (CRUZ, 2013).

Posteriormente foi realizada a analise do dialelo com os dados de pais e
F1’s segundo o modelo de Kempthorne e Curnow (1961), que permitiu estimar os
parametros genéticos, a capacidade geral e especifica de combinacdo. Para esta

analise dialélica foi adotado o seguinte modelo estatistico:
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Yij = n+g +gts;t+eg,

Em que:
Yij = média da observagdo associada a combinagdo hibrida ij (i # j) ou ao i-ésimo
progenitor (i = j);
K = média geral,
gieq = efeitos da capacidade geral de combinacéo;
s;j = efeito da capacidade especifica de combinacéo; e
g; = erro experimental médio.

Uma vez identificado que o componente aditivo é relativamente de maior
importancia, foi satisfatério predizer o potencial das combina¢fes hibridas que ndo

foram avaliadas, por meio do estimador:

A

Yij = u+§i+g
Em que:
Yi = valor predito do hibrido ij;
U = média geral,
gi e g = estimativas das capacidades gerais de combinacgao
Toda a analise dialélica foi realizada com o auxilio computacional do
programa GENES (CRUZ, 2013).

4.5.3. Analise de correlacao

Foi realizada uma andlise de correlacdo entre diversidade genética
molecular, diversidade fenotipica e capacidades especificas de combinacdo dos
progenitores e médias fenotipicas dos hibridos avaliados no dialelo circulante. A
andlise foi realizada com o auxilio dos recursos computacionais do programa
GENES (CRUZ, 2013) utilizando o coeficiente de correlagdo de Pearson. Para a
diversidade molecular foram utilizados os valores da matriz de distancia genética dos
progenitores analisados com marcadores microssatélites. A diversidade fenotipica foi
obtida por meio da comparacdo dos valores das médias de cada uma das 10
caracteristicas avaliadas nos progenitores (VIG, CB, CF, PRO, CMT, UMT, TF,
FER, CER e BM). As médias fenotipicas foram obtidas por meio dos valores das
médias de cada uma das 10 caracteristicas fenotipicas avaliadas nos hibridos e os
valores de capacidade especifica de combinacéo foram obtidos por meio da analise
dialélica.
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5. RESULTADOS

5.1. Diversidade genética

Na analise de diversidade genética com base nos marcadores SSR
inicialmente foi utilizada apenas uma planta por variedade/acesso. As plantas
utilizadas para a andlise foram as que apresentavam as marcas mais frequentes para
cadaprimer SSR (Tabela 8).

Tabela 8. Plantas selecionadas com as marcas representativas para analise de
grupamento.

N° Plantas selecionadas

1 Paraiso MG H419-1 (Planta 36-Fileira 3-Talh&o 6B)

2 Catigud MG2 (Planta 4-Trat.12-Rep.3-ECR/UFV)

3 Oeiras MG 6851 (Planta 4-Vitrine)

4 Acaua Novo (Cova 432- Ensaio 3-45)

5 Arara (Sem identificag&o)

6 H484-2-18-12 (Planta B2-Fileira 1-Rep.2)

7 Siriema (Clone 12)

8 UFV 311-63 (Planta 6-Trat.20-Rep.1-Fileira 6)

9 Sarchimor MG 8840 (Planta 24-Fileira 2-Talh&o D4A)
10 MGS Paraiso 2 (Planta 28-Fileira 5-Talhdo D4A)

11 Catuai Amarelo IAC62 (Planta 24-Fileira 4-Talh&o S5)
12 Bourbon Amarelo MG 0009 (Planta 6-Repeticéo 1)
13 Hibrido de Timor MG 0357 (Planta 3-Repeti¢édo 1)

14 Ibairi IAC 4761(Planta Talh&o Comercial)

15 Tupi Ferrero (Planta Talhdo Comercial)

16 Acaua (Planta 3-Trat.8-Rep.1-ECR/UFV)

17 IPR 103 (Planta4-Trat.22-Rep.4-ECR/UFV)

18 Obata (Planta 1-Elvio Coelho-Varginha)

19 Obata Vigoroso (Planta Unica Elvio Coelho-Varginha)
20 Catuai Vermelho IAC 144 (Planta 27-Fileira 2-Talh&o 4A)
21 Topazio MG 1190 (Planta 54-Talh&do 25A)

22 IAC 125 RN (Planta 6)
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Um total de 28 alelos foram obtidos entre as 22 plantas selecio@adas.
namero de alelos amplificados por marcador variou entre dois para os marcadores
CaEST- 006, 029, 031, 071, 072, 045, 048 e SSR16 e trés para CaEST- 022, 040,
089 e SSR95, com uma média de 2,3 alelos por loco.

As menores estimativas de distancia genética obtidas foram entre os
pares de cultivares/acessos: Oeiras MG 6851 e Obaté; Oeiras MG 6851 e Obata
Vigoroso; UFV 311-63 Catuai Amarelo IAC 62; UFV 311-63 e lbdikiC 4761
UFV 311-63 e Catuai Vermelho IAC 144; Catuai Amarelo IAC 62 e Ibeixi4761;

Catuai Amarelo IAC 62 e Catuai Vermelho IAC 144; Obatd e Obatd Vigoroso
(distancia=0) (Tabela 9). As maiores estimativas de distancia genéticas foram
observadas entre Catigua MG2 e Acaua (0,750); Catigua MG2 e Topazio MG 1190
(0,696); Catigua MG2 e Arara (0,643); Catigua MG2 e Bourbon Amarelo MG 0009
(0,643) e Catigua MG2 e Tupi Ferrero (0,643) (Tabela 9).
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Tabela 9. Matriz de distancia genética gerada pelo complemento aritmético do indice ponderado obtida pelo programa GENES (CRUZ,

2013).
1t 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22

1 0,482 0,286 0,429 0,286 0,232 0,268 0,286 0,250 0,214 0,286 0,339 0,268 0,286 0,161 0,464 0,214 0,286 0,286 0,286 0,393 0,125
2 0,589 0,589 0,643 0,571 0,571 0,589 0,554 0,518 0,589 0,643 0,214 0,589 0,643 0,750 0,518 0,589 0,589 0,589 0,696 0,464
3 0,214 0,196 0,268 0,125 0,143 0,036 0,071 0,143 0,250 0,482 0,143 0,196 0,232 0,143 0,000 0,000 0,143 0,250 0,304
4 0,339 0,268 0,214 0,286 0,250 0,214 0,286 0,393 0,482 0,286 0,339 0,161 0,286 0,214 0,214 0,286 0,286 0,304
5 0,268 0,179 0,054 0,232 0,125 0,054 0,161 0,482 0,054 0,196 0,321 0,196 0,196 0,196 0,054 0,161 0,304
6 0,250 0,268 0,304 0,196 0,268 0,375 0,357 0,268 0,071 0,375 0,268 0,268 0,268 0,268 0,375 0,107
7 0,125 0,161 0,054 0,125 0,232 0,464 0,125 0,179 0,304 0,125 0,125 0,125 0,125 0,125 0,286
8 0,179 0,071 0,000 0,107 0,482 0,000 0,196 0,375 0,143 0,143 0,143 0,000 0,107 0,304
9 0,107 0,179 0,286 0,446 0,179 0,232 0,268 0,143 0,036 0,036 0,179 0,286 0,268
10 0,071 0,179 0,411 0,071 0,125 0,304 0,071 0,071 0,071 0,071 0,179 0,232
11 0,107 0,482 0,000 0,196 0,375 0,143 0,143 0,143 0,000 0,107 0,304
12 0,536 0,107 0,304 0,482 0,250 0,250 0,250 0,107 0,214 0,411
13 0,482 0,429 0,589 0,411 0,482 0,482 0,482 0,589 0,250
14 0,196 0,375 0,143 0,143 0,143 0,000 0,107 0,304
15 0,375 0,196 0,196 0,196 0,196 0,304 0,179
16 0,375 0,232 0,232 0,375 0,375 0,411
17 0,143 0,143 0,143 0,250 0,232
18 0,000 0,143 0,250 0,304
19 0,143 0,250 0,304
20 0,107 0,304
21 0,411
22

10s ntimeros de 1 a 22 correspondem as plantas descritas na tabela 8.
Obs: Os numeros destacados em negrito correspondem as menores e as maioreadérdatiancia genética estimadas entre os pares de cultivares/acessos.
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A andlise de grupamento das 22 plantas com base nos 12 marcadores
SSR e com base nas estimativas de distancia genética resultou na formagao de um
dendrograma constituido de quatro grupos: I, I, lll e IV. O grupo | foi subdividido

em dois subgrupos: l.a e I.b (Figuna 1
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Figura 1. Dendrograma baseado na analise de 12 marcadores microssatélites em 22
cultivares/acessos d€offea arabica,obtido pela técnica UPGMA com base na
matriz de dissimilaridade do complemento aritmético do indice ponderado.

Foi realizada ainda uma segunda analise considerando os dados
genotipicos de todos os 76 cafeeiros, incluindo uma ou mais plantas por
cultivar/acesso. A analise de grupamento das 76 plantas com base nos dados obtidos
dos 12 marcadores SSR e com base nas estimativas de distancia genética resultou na
formacdo de um dendrograma constituido de trés grupos: grupo |, Il e 1ll. O grupo |
foi subdividido em oito subgrupos: la, Ib, Ic, Id, le, If, Ig e Ih (Figura 2).
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A andlise dos marcadores permitiu observar polimorfismo dentro dos
cultivares/acessos dos cafeeiros que tinham mais de uma planta na analise. Nove
cultivares/acessos (Catuai Amarelo IAC 62, Sarchimor MG 8840, Oeiras MG 6851
Obatd, IAC 125 RN, Bourbon Amarelo MG 0009, Hibrido de Timor MG 0357,
Catigud MG2 e Paraiso MG H419-1) apresentaram segregacdo entre os individuos
que os constituem. Algumas plantas de um mesmo cultivar/acesso foram alocadas até
mesmo em grupos diferentes (plantas dos cultivares Paraiso MG H419-1, Hibrido de
Timor MG 0357, Oeiras MG 6851 e IAC 125 RN). Dentro dos cultivares/acessos
Catuai Vermelho IAC 144 e MGS Paraiso 2, ndo houve polimorfismo entre as

plantas analisadas.
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Figura 2. Dendrograma baseado na analise de 12 marcadores microssatélites em 76
cafeeiros, obtido pela técnica UPGMA e com base na matriz de dissimilaridade do

complemento aritmético do indice ponderado.
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5.2. Identificacdo de hibridos por marcadores moleculares

Com o objetivo de testar combinacdes hibridas e, portanto, auxiliar na
escolha de progenitores, foram realizadas hibridagcbes entre algumas
variedades/acessos de interesse do programa de melhoramento genético do cafeeiro
(Tabela 2). Como a espécie. arabica € autbgama, mesmo tomando todos os
cuidados na hibridacéo, algumas sementes podem ser resultantes de autofecundacéo
do genitor feminino, ocorrida antes da realizagcdo da hibridacdo. Dessa forma,
marcadores moleculares foram usados para certificar que as plantas supostamente
hibridas, eram realmente oriundas de hibridacéo e ndo de autofecundacao.

Para a identificacdo dos hibridos, todos os potenciais progenitores foram
genotipados com 12 marcadores SSR (Tabela 7). Para cada hibrido, foram
selecionados os marcadores polimérficos entre 0s seus potenciais progenitores.
Assim, as amostras [§ue apresentaram as marcas que estavam presentes em ambos
os progenitores foram considerados hibridos (Figura 3, 4 e 5) e os individuos que
apresentaram as marcas presentes apenas no genitor feminino foram considerados
produtos de autofecundacao (Figura 6). Dos 48 individu@n&lisados, 41 foram
originados de hibridizagdo e sete foram oriundos de autofecundagéo (Tabela 10). Do
cruzamento entre Catuai Amarelo IAC 62 x Bourbon Amarelo MG 0009, todas as

quatro plantas analisadas foram resultantes de autofecundacéo.

Cemmr— ST - Ce— e e - -,-ﬂi-b
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Figura 3. Progenitores: P1= Catigua MG2 e P2= Ac
Novo. Hibridos H1 a H6 pertencentes ao cruzamento (
Bandas obtidas através da amplificacdo utilizapdmer
CaEST- 045.
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Figura 4. Progenitores: P1= Catigud MG2 e P2= Ac
Novo. Hibridos= H1 a H6, pertencentes ao cruzamento (
Bandas obtidas através da amplificacdo utilizapdmer

CaEST- 089.
Bl oo W
PI P2 HIl U T S T
Figura 5. Progenitores: Pl Figura 6. Progenitores: P1= Catu

Catigud MG2 e P2= Acaué Vermelho IAC 144 e P2= Acau
Hibrido= H1, pertencente a Novo. Hibrido= H1 e n&o hibridc

cruzamento C2U. Bandas obtid. (autofecundacao)= A, pertencentes

através da amplificacdo utilizanc cruzamento CI15T. Bandas obtid

primer CaEST- 045. através da amplificacdo utilizanc
primer SSR95.

Tabela 10. Resultado da certificagdo de cruzamento dos potenciais hihddos F
interesse para o melhoramento genético do cafeeiro, utilizando marcadores SSR.

Hibrido Descri¢éo Genealogia Cruzamento!
1 C6T-10B6-E3  C6T = Catigud MG2 x Acaua Novo X

C6T-24B6-E3

C6T-25B6-E3

C6T-14B7-E3

C6T-35B7-E3

C6T-17B8-E3

C7T-1B1-El1 C7T = Oeiras MG 6851 x Arara

C7T-3B2-E1l

C7T-11B8-E3

C7T-2B9-E3
11 C7T-3B9-E3

1X = hibridagdo, A= autofecundag&o.

© 00 N O OB~ WN

[EEN
o
X X X X X X X X X X
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Tabela 10. Continuacgéao.

Hibrido Descrigcao Genealogia Cruzamento!

12 C7T-34B9-E3 C7T = Oeiras MG 6851 x Arara

13 C7T-35B9-E3

14  C8T-19-B10E3 C8T = Oeiras MG 6851 x Acaua Novo

15 C9T-1B2-El C9T = Oeiras MG 6851 x Siriema

16 C9T-5-B11E3

17  C9T-20-B11E3

18 C11T-9-B12E3 C11T = H484-2-18-12 x Siriema

19 C13T-11B2-E4 C13T = Topazio MG 1190 x Obata Vigoroso

20 C15T-8B4-E4  C15T = Catuai Vermelho IAC 144 x Acaua Novo
21 C15T-23B5-E4

22 C16T-7B6-E4  C16T = Catuai Vermelho. IAC 144 x Siriema

23 C20T-7-B11E4 C20T = Paraiso MG H419-1 x C.Vermelho IAC144
24  C21T-6-B14E4 C21T = Paraiso MG H419-1 x H484-2-18-12

25 C21T-20-B14E4

26 C1P-1B1-E5 C1P = C. Amarelo IAC 62 x B. Amarelo MG 0009
27 C1P-5B2-E5

28 C1P-6B2-E5

29 C1P-7B2-E5

30 C4P-13B5-E5 C4P = Sarchimor MG8840 x H. Timor MG 0357
31 C5P-2B1-E2 C5P = Sarchimor MG8840 x IAC 125 RN

32 C5P-28B8-E5

33 C5P-6B9-E5

34  C5P-13B9-E5

35 C5P-19B9-E5

36 C5P-30B9-E5

37 C5P-3-B10OE5

38 C9P-15-B14E5 C9P = MGS Paraiso 2 x Tupi Ferrero

39 C1l0P-26-B185 C10P =B. Amarelo MG 0009 x Ibairi IAC 4761
40 C1l0P-28-B18&5

41 C12P-8-B20E5 C12P = Hibrido de Timor MG 0357 x Tupi Ferrero
42  Cl12P-22-B20E5

43 C12P-26-B2CE5

44  C12P-30-B2(E5

45 ClU-1B1-E6 C1U = Catigud MG2 x IPR 103

46 ClU-2B1-E6

47 C1lU-3B1-E6

48 C2U-1B1-E6 C2U = Catigua MG2 x Acaua

x

X XX XX XX XXPTPXXXXXXXXXD>>IPrrrLrrXXXXD>rXXXXXXX

IX = hibridacéo, A= autofecundacgéo
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5.3. Analise do dialelo circulante

Oito progenitores selecionados foram cruzados segundo modelo de
dialelo circulante com objetivo de se obter hibridos de interesse para a producédo de
populacbes segregantes para o melhoramento genético do cafeeiro. Essa andlise
permitiu obter informacgdes sobre os progenitores com um ndamero menor de
cruzamentos, ndo havendo perda de informacdes a respeito de certas combinacdes
hibridas, ja que estas podem ser estimadas no modelo.

O resumo da analise de variancia para as dez caracteristicas avaliadas
(Vigor Vegetativo (VIG), Cor do BrotodB), Cor do Fruto madurdCF), Producéo
(PRO), Ciclo de Maturacédo dos frutos (CMDTniformidade de Maturacdo dos
frutos (UMT), Tamanho dos Frutos madurd$), Incidéncia de FerrugentER),
Incidéncia de Cercosporiose (CER) e Infestagcédo de Bicho mineiro (BM)), bem como
as médias dos efeitos fixos para CGC e CEC, estdo apresentados na Tabela 11.
Houve diferencas significativas entre os tratamentos para as caracteristicas VIG, CF,
PRO, CMT, UMT e CER. Para os valores estimados de CGC dos progenitores houve
diferencas significativas entre os cafeeiros avaliados para as caracteristicas VIG, CF,
PRO, CMT, UMT, FER, CER. Para os valores de CEC estimados houve diferencas
significativas somente para as caracteristicas VIG, CF, PRO e CMT. Para as outras
caracteristicas ndo citadas nao houve diferencas significativas.

Foram estimados os efeitos das capacidades gerais de combinacéo (CGC)
para cada progenitor (Tabela 12). Os dois melhores valores das CGC, para as
principais caracteristicas (VIG, PRO, FER, CER) que obtiveram valores
significativos para esse parametro, encontram-se em negrito na Tabela 12.
Considerando a caracteristica VIG, os progenitores 2 (Catigud MG2) e 6 (Arara)
foram o0s que apresentaram o0s maiores valores de CGC (0,494 e 0,229,
respectivamente). Para a caracteristica PRO, os progenitores 7 (Acaud Novo) e 2
(Catigua MG2) foram os que apresentaram o0s maiores valores de CGC (0,603 e
0,581). Para as caracteristicas FER e CER os melhores valores de CGC foram
apresentados pelos progenitores 6 (Arara) (-0,072) e 5 (UFV 311-63) (-0,070) e para
5 (UFV 311-63) (-0,268) e 4 (H484-2-18-12) (-0,178), respectivamente. Ressalta-se
gue para essas caracteristicas os melhores valores sdo 0s maiores valores, hegativos
ja que as plantas que receberam as notas mais baixas sdo mais resistentes.

As estimativas das capacidades especificas de combinacdo (CEC) dos

hibridos estdo apresentadas na Tabela 13. Os melhores cruzamentos estimados com
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base nas CEC, que envolvem pelo menos um genitor com alta CGC, para as
principais caracteristicas significativas (VIG e PRO) encontram-se em negrito na
Tabela 13. Considerando a caracteristica VIG, o melhor cruzamento estimado foi
entre os progenitores 2 (Catigua MG2) e 5 (UFV 311-63), com o valor de CEC igual

a 0,894. Ja para a caracteristica PRO, sendo essa de grande interesse para 0s
melhoristas, o cruzamento mais importante estimado foi entre 0s progenitores 2
(Catigua MG2) e 7 (Acaua Novo), com o valor de CEC igual a 0,324.

Foram estimados os valores das médias dos hibridos e os valores medios
preditos, para cada caracteristica (Tabela 14). As melhores médias para as principais
caracteristicas que foram significativas encontram-se em negrito na Tabela 14. Para a
caracteristica VIG os hibridos oriundos dos cruzamentos entre os progenitores 2
(Catigua MG2) e 5 (UFV 311-63) e entre 1 (Paraiso MG H419-1) e 6 (Arara) foram
0S que obtiveram as maiores médias (8,085 e 7,750, respectivamente) Os hibridos
oriundos dos cruzamentos entre 2 (Catigua MG2) e 7 (Acaud Novo)e entre 1 (Paraiso
MG H419-1) e 5 (UFV 311-63) foram os que se destacaram com 0s maiores valores
de médias para a caracteristica PRO (5,250 e 4,960).

Das 10 caracteristicas avaliadas, cinco apresentaram diferencas
significativas entre as médias dos tratamentos de acordo com o teste Tukey a 5% de
probabilidade (Tabela 15). As caracteristicas VIG, CF, PRO, CMT e FER
apresentaram diferencas significativas entre as médias dos tratamentos (Tabela 15).
Para as outras cinco caracteristicas (CB, UMT, TF, CER, BM) ndo houve diferencas

significativas entre as médias dos tratamentos.
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Tabela 11. Analise de variancia para dez caracteristicas, avaliadas em oito progenitoresroe aica e de seus hibridos obtidos
em esquema de dialelo circulante.

QM*
FV GL VIG CB CF PRO CMT uMT TF FER CER BM
Tratam. 19 3,020**  0,098° 1,459  5,168** 1,481* 0,379* 0,200° 0,150% 0,721**  0,134°
CGC 7 3,041  0,099° 1,987**  5,802** 2,882** 0,614* 0,349° 0,313**  1,254*  0,06T°
CEC 12 3,008*  0,097° 1,151** 4,797 0,664**  0,241° 0,113% 0,056° 0,411° 0,177°
Residuo 57 0,542 0,071 0,267 1,669 0,332 0,200 0,167 0,114 0,299 0,125
Média 6,652 1,191 1,865 3,743 3,396 2,842 2,217 1,840 2,733 1,235

CV (%) 11,064 22,303 27,735 34,516 16,960 15,740 18,422 18,371 19,990 28,678

LQM* Quadrado MédiIG=Vigor vegetativo, CB=Cor do broto, CF=Cor do fruto maduro, PRO=Prad@#iT=Ciclo de Maturagio, UMT=Uniformidade de maturacéo dos
frutos, TF=Tamanho dos fruto maduros, FER=Incidéncia de ferrugem, CER=kiaidércercosporiose, BM=Infestacdo de bicho mineiro.

** significativo pelo teste F, ao nivel de 5%.

"= ndo significativo.
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Tabela 12. Valores estimados dos efeitos da capacidade geral de combinacao (CGC)
de oito progenitores de cafeeiros arabica, com base nas médias de dez caracteristicas
agrondmicas.

Estimativas dos efeitos da C.G.C

Progenitores VIG? CB CF PRO CMT UMT TF FER CER BM

1 -0,409 0,000 0,215 -0,204 0,013 0,222 -0,155 -0,056 0,215 0,003
0,494 0,074 0,236 0,581 0,116 -0,052 -0,164 -0,046 -0,131 -0,004
-0,537 -0,015 -0,143 -0,334 -0,270 -0,179 0,076 0,243 0,302 -0,031
-0,088 0,045 0,004 -0,308 0,423 -0,041 -0,036 0,088 -0,178 -0,034
0,045 0,085 -0,241 -0,650 -0,363 -0,241 0,147 -0,070 -0,268 0,110
0,229 -0,085 0,327 0,350 0,369 0,020 0,141 -0,072 -0,056 -0,021
0,172 -0,056 -0,477 0,603 0,119 0,211 -0,054 -0,069 0,238 0,009
8 0,093 -0,046 0,079 -0,036 -0,407 0,060 0,045 -0,018 -0,122 -0,032

~N O 0o~ WN

1 1=Paraiso MG H419-1, 2=Catigud MG2, 3=Oeiras MG 6851, 4=H488-12, 5=UFV 311-63, 6=Arara,

7=Acaua Novo, 8= Siriema.

2VIG=Vigor vegetativo, CB=Cor do broto, CF=Cor do fruto maduro, PRCatRy@o, CMT=Ciclo de Maturagéo,
UMT=Uniformidade de maturacdo dos frutos, TF=Tamanho dos frutosro®d-ER=Incidéncia de ferrugem,
CER=Incidéncia de cercosporiose, BM=Infestagdo de bicho mineiro.

Tabela 13. Valores estimados dos efeitos da capacidade especifica de combinacao
(CEC) de 12 hibridos (entre parénteses) e de 8 genitores com base nas médias de dez
caracteristicas agronémicas avaliadas.

Estimativas dos efeitos da C.E.C
Cruzamt VIG?2 CB CF PRO CMT UMT TF FER CER BM

x1 -1,377 0,017 -0,295 -1,777 -0,214 -0,078 0,094 -0,020 -0,163 -0,116
2x2  -0,434 0,162 -0,337 -0,467 -0,420 -0,238 0,112 0,044 -0,097 -0,060
3x3 -0,579 0,004 -0,578 -0,657 -0,106 -0,235 -0,036 0,171 -0,001 -0,174
4x4  -0,434 -0,030 0,128 -0,822 -0,118 -0,260 0,022 -0,015 0,040 -0,167
5x5  -0,909 0,138 -0,383 -1,400 -0,505 -0,028 0,240 0,051 -0,029 -0,038
6x6  -0,778 -0,021 -0,518 -0,402 -0,384 0,037 0,000 0,139 0,293 -0,111
7x7  -0,371 0,046 0,214 -0,573 -0,259 -0,222 0,140 0,048 -0,002 -0,252
8x8 -0,213 -0,099 -0,190 -0,295 -0,164 0,038 -0,057 0,070 0,093 0,079

(1x4) 0,262 -0,153 0,249 0,871 -0,332 0,392 -0,026 0,129 0,397 0,046
(1x5) 1,214 -0,026 0,746 2,072 0,202 0,012 -0,041 0,037 0,405 -0,016
(1x6) 1,278 0,245 -0,406 0,612 0,550 -0,248 -0,121 -0,127 -0,477 0,201
(2x5) 0,894 -0,185 -0,025 0,909 0,684 0,286 -0,281 -0,139 -0,169 0,241
(2x6) -0,126 -0,180 0,490 -0,299 -0,046 0,108 0,139 0,028 0,038 0,037
(2x7) 0,099 0,042 0,209 0,324 0,202 0,081 -0,081 0,025 0,324 -0,158
(3x6) 0,403 0,077 0,952 0,492 0,258 0,067 -0,019 -0,179 -0,147 -0,016
(3x7) 0,213 -0,037 -0,245 0,361 -0,080 0,293 -0,157 -0,097 0,227 0,372
(3x8) 0,542 -0,047 0,450 0,460 0,034 0,109 0,248 -0,066 -0,078 -0,008
(4x7) 0,431 -0,970 -0,391 0,462 0,397 0,070 -0,043 -0,024 -0,546 0,290
(4x8) 0,175 0,310 -0,115 0,311 0,270 0,057 0,024 -0,075 0,069 -0,002
(5x8) -0,290 -0,065 0,045 -0,181 0,124 -0,243 -0,158 0,001 -0,178 -0,149

1 1=Paraiso MG H419-1, 2=Catigud MG2, 3=Oeiras MG 6851, 4=H48812, 5=UFV 311-63, 6=Arara,

7=Acaua Novo, 8= Siriema.

2VIG=Vigor vegetativo, CB=Cor do broto, CF=Cor do fruto maduro, PRC&Ry@o, CMT=Ciclo de Maturagéo,
UMT=Uniformidade de maturagéo dos frutos, TF=Tamanho dos frutosromd-ER=Incidéncia de ferrugem,
CER=Incidéncia de cercosporiose, BM=Infestacdo de bicho mineiro.
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Tabela 14. Médias de hibridos (entre parénteses) e valores médios preditos para
combinac¢des hibridas ndo avaliadas no dialelo circulante com base nas dez
caracteristicas agronémicas avaliadas.

VIG 2
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 6,738 5,707 (6,418) (7,503) (7,750 6,415 6,335
2 - 6,610 7,059 (8,085 (7,250) (7,418) 7,240
3 - 6,028 6,160 (6,748) (6,500) (6,750)
4 - 6,609 6,793 (7,168) (6,833)
5 - 6,926 6,869 (6,500)
6 - 7,053 6,974
7 - 6,917
8 -
CB
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 1,264 1,176 (1,083) (1,250) (1,250) 1,134 1,145
2 - 1,250 1,309 (1,165) (1,000) (1,250) 1,219
3 - 1,221 1,261 (1,168) (1,083) (1,083)
4 - 1,321 1,151 (1,083) (1,500)
5 - 1,191 1,220 (1,165)
6 - 1,050 1,060
7 - 1,089
8 -
CF
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 2,316 1,936 (2,333) (2,585) (2,000) 1,603 2,159
2 - 1,958 2,104 (1,835) (2,918) (1,833) 2,180
3 - 1,725 1,481 (3,000) (1,000) (2,250)
4 - 1,627 2,195 (1,000) (1,833)
5 - 1,950 1,147 (1,748)
6 - 1,715 2,270
7 - 1,467
8 -
8 -

1 1=Paraiso MG H419-1, 2=Catigud MG2, 3=Oeiras MG 6851, 4=H48812, 5=UFV 311-63, 6=Arara,

7=Acaua Novo, 8= Siriema.

2VIG=Vigor vegetativo, CB=Cor do broto, CF=Cor do fruto maduro, PROdURy@o, CMT=Ciclo de Maturag&o,
UMT=Uniformidade de maturacdo dos frutos, TF=Tamanho dos frutosro®d-ER=Incidéncia de ferrugem,
CER=Incidéncia de cercosporiose, BM=Infestagdo de bicho mineiro.
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Tabela 14. Continuagao

PRO
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 4,120 3,204 (4,103) (4,960 (4,500) 4,142 3,502
2 - 3,989 4,016 (4,583) (4,375) (5,250 4,287
3 - 3,101 2,758 (4,250) (4,373) (3,833)
4 - 2,785 3,785 (4,500) (3,710)
5 - 3,442 3,695 (2,875)
6 - 4,695 4,056
7 - 4,309
CMT
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 3,524 3,138 (3,500) (3,248) (4,335) 3,528 3,001
2 - 3,242 3,935 (3,833) (3,835) (3,833) 3,105
3 - 3,549 2,763 (3,753) (3,165) (2,753)
4 - 3,456 4,188 (4,335) (3,583)
5 - 3,402 3,152 (2,750)
6 - 3,884 3,358
7 - 3,108
8 -
UMT
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 3,012 2,885 (3,415) (2,835) (2,835) 3,275 3,124
2 - 2,611 2,749 (2,835) (2,918) (3,083) 2,850
3 - 2,622 2,422 (2,750) (3,168) (2,833)
4 - 2,560 2,820 (3,083) (2,918)
5 - 2,621 2,812 (2,418)
6 - 3,073 2,921
7 - 3,113
8 -
TF
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 1,897 2,137 (2,000) (2,168) (2,083) 2,008 2,107
2 2,128 2,017 (1,918) (2,333) (1,918) 2,097
3 2,257 2,439 (2,415) (2,083) (2,585)
4 2,328 2,322 (2,085) (2,250)
5 2,505 2,310 (2,250)
6 2,330 2,403
7 2,208
8

1 1=Paraiso MG H419-1, 2=Catigud MG2, 3=Oeiras MG 6851, 4=H48&12, 5=UFV 311-63, 6=Arara,

7=Acaua Novo, 8= Siriema.

2VIG=Vigor vegetativo, CB=Cor do broto, CF=Cor do fruto maduro, PROdURy@o, CMT=Ciclo de Maturag&o,
UMT=Uniformidade de maturacdo dos frutos, TF=Tamanho dos frutosrogd-ER=Incidéncia de ferrugem,
CER-=Incidéncia de cercosporiose, BM=Infesta¢do de bicho mineiro.
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Tabela 14. Continuacgéo

FER
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 1,738 2,027 (2,000) (1,750) (1,585) 1,715 1,766
2 - 2,038 1,882 (1,585) (1,750) (1,750) 1,777
3 - 2,171 2,013 (1,833) (1,918) (2,000)
4 - 1,857 1,856 (1,835) (1,835)
5 - 1,698 1,701 (1,753)
6 - 1,699 1,750
7 - 1,753
8 -
CER
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 - 2,817 3,249 (3,168) (3,085) (2,415) 3,186 2,826
2 - 2,904 2,425 (2,165) (2,585) (3,165) 2,480
3 - 2,857 2,766 (2,833) (3,500) (2,835)
4 - 2,287 2,500 (2,248) (2,503)
5 - 2,409 2,703 (2,165)
6 - 2,916 2,556
7 - 2,850
8 -
BM
Progenitores 1 2 3 4 5 6 7 8
1 1,234 1,207 (1,250) (1,333) (1,418) 1,246 1,206
2 1,201 1,197 (1,583) (1,248) (1,083) 1,199
3 1,172 1,315 (1,168) (1,585) (1,165)
4 1,312 1,180 (1,500) (1,182)
5 1,325 1,354 (1,165)
6 1,223 1,182
7 1,212
8

1 1=Paraiso MG H419-1, 2=Catigud MG2, 3=Oeiras MG 6851, 4=H48812, 5=UFV 311-63, 6=Arara,

7=Acaua Novo, 8= Siriema.

2V1G=Vigor vegetativo, CB=Cor do broto, CF=Cor do fruto maduro, PROzRy@o, CMT=Ciclo de Maturagéo,
UMT=Uniformidade de maturacdo dos frutos, TF=Tamanho dos frutosro®d~ER=Incidéncia de ferrugem,

CER-=Incidéncia de cercosporiose, BM=Infesta¢do de bicho mineiro.
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Tabela 15. Médias de cinco caracteristicas agronémicas, avaliadas em hibridos F
(tratamento 1 a 12) obtidos em esquema de dialelo circulante e dos respectivos
progenitores (tratamento 13 a 20) de cafeeiros arabica.

Tratam! VIG? CF PRO CMT FER
1 6,418 abé 2,333 ab 4,103 abc 3,500 abcd 2,000 ab
2 7,503 ab 2,585 b 4960 a 3,248 abcd 1,750 ab
3 7,750 ab 2,000 ab 4500 ab 4,335 a 1,585 b
4 8,085 a 1,835 ab 4583 ab 3,833 abc 1,585 b
5 7,250 ab 2,918 a 4,375 abc 3,835 abc 1,750 ab
6 7,418 ab 1,833 ab 5,250 a 3,833 abc 1,750 ab
7 6,748 abc 3,000 a 4,250 abc 3,753 abc 1,833 ab
8 6,500 abc 1,000 b 4,373 abc 3,165 abcd 1,918 ab
9 6,750 abc 2,250 ab 3,833 abc 2,753 acd 2,000 ab
10 7,168 ab 1,000 b 4,500 ab 4,335 a 1,835 ab
11 6,833 abc 1,833 ab 3,710 abc 3,583 abcd 1,835 ab
12 6,500 abc 1,748 ab 2,875 abc 2,750 bcd 1,753 ab
Média 7,077 2,028 4,276 3,577 1,800
13 4,458 d 2,000 ab 1,558 bc 3,208 abcd 1,708 ab
14 7,208 ab 2,000 ab 4,438 ab 3,208 abcd 1,793 ab
15 5,000 cd 1,000 b 2,418 abc 2,750 bcd 2,498 a
16 6,043 bcd 2,000 ab 2,305 abc 4,125 ab 2,000 ab
17 5,833 bcd 1,000 b 1,043 c 2,165 d 1,750 ab

18 6,333 abcd 2,000 ab 4,040 abc 3,750 abc 1,835 ab
19 6,625 abc 1,125 b 4,375 abc 3,375 abcd 1,750 ab
20 6,625 abc 1,833 ab 3,375 abc 2,418 cd 1,875 ab

Média 6,016 1,620 2,944 3,125 1,901
1Hibridos: 1= Genitor 13x16, 2= 13x17, 3= 13x18, 4= 14x¥7]18x18, 6= 14x19, 7= 15x18, 8= 15x19, 9=
15x20, 10= 16x19, 11= 16x20, 12= 17x20. Progenit@@=Paraiso MG H419-1, 14=Catigud MG2, 15=0Oeiras
MG 6851, 16=H484-2-8-12, 17=UFV 311-63, 18=Arara, 19=Acaua Novo, 20= Siriema.
2VIG= Vigor Vegetativo, CB= Cor do Broto, CF= Cor do Fruto Maduro, PRQsdRrdo, CMT= Ciclo de
Maturacédo, UMT= Uniformidade de Maturagdo, TF= TamanhordmMaduro, FER= Incidéncia de Ferrugem,
CER= Incidéncia de Cercosporiose, BM= Infestacdo de Bicho Mineiro.
3Médias seguidas de mesma letra na coluna n&o diferem entre si estatidticpato teste de Tukey, a 5,0% de
probabilidade.
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5.4. Andlise de correlacao

Por meio da analise de correlacdo foi possivel verificar a relagéo entre a
média dos hibridos envolvidos no dialelo, considerando cada uma das 10
caracteristicas avaliadas (VIG, CB, CF, PRO, CMT, UMT, TF, FER, CER e BM), a
capacidade especifica de combinacgéo, a diversidade fenotipica e distancia genética
obtida utilizando marcadores moleculares SSR, dos progenitores.

O valor maximo obtido do indice de correlacao foi de 0,93 (Figura 7).
Em geral, como pode ser observado na Figura 7, a diversidade fenotipica (dfn) nédo se
mostrou correlacionada linearmente com a distancia genética molecular (dml). A
distancia fenotipica (dfn) também foi pouco correlacionada com as capacidades
especificas de combinacdo (Sij) e com as meédias das caracteristicas avaliadas
(Média). Os valores das médias das caracteristicas avaliadas (VIG= Vigor
Vegetativo, CB= Cor do Broto, CF= Cor do Fruto Maduro, PRO= Produgéo, CMT=
Ciclo de Maturacdo, UMT= Uniformidade de Maturagdo, TF= Tamanho do Fruto
Maduro, FER= Incidéncia de Ferrugem, CER= Incidéncia de Cercosporiose, BM=
Infestacdo de Bicho Mineiro.) se monstraram mais intimamente correlacionados com
a distancia molecular (dml) do que com a distancia fenotipica (dfn). As
caracteristicas Vigor vegetativo (VIG) e Producdo (PRO), tanto para capacidade
especifica de combinacdo quanto para média dos hibridos, foram as que obtiveram
maior correlacdo positiva com a diversidade molecular (dml). Além disso, a
caracteristica Incidéncia de ferrugem (FER) se mostrou altamente correlacionada
negativamente com a caracteristica Vigor vegetativo (VIG).
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@ Diversidade fenotipica
O Diversidade molecular
O Média

@ Sij

Cutoff: 0.5 Maximum: 0.83

Figura 7. Rede de correlagdes mostrando a relacdo entre a diversidade fenotipica
(dfn) dos progenitores do dialelo, a diversidade genética molecular (dml) dos
progenitores, a média das caracteristicas avaliadas (Média) dos hibridos e a
capacidade especifica de combinacao (Sij). A diversidade genética molecular (dml)
foi obtida por meio da matriz de distancia gerada pela andlise de diversidade genética
por marcadores microssatélites. Os valores de diversidade fenotipica (dfn) foram
obtidos por meio da comparacdo das médias de cada uma das 10 caracteristicas
avaliada (VIG= Vigor Vegetativo, CB= Cor do Broto, CF= Cor do Fruto Maduro,
PRO= Producédo, CMT= Ciclo de Maturacdo, UMT= Uniformidade de Maturacéo,
TF= Tamanho do Fruto Maduro, FER= Incidéncia de Ferrugem, CER= Incidéncia de
Cercosporiose, BM= Infestacdo de Bicho Mineiro). Os valores de Média
correspondem aos valores das médias dos hibridos para cada uma das 10
caracteristicas avaliadas. Os valores das capacidades especificas de combinacéo (Sij)
foram obtidos por meio da analise dialélica. As linhas em verde correspondem as
correlacdes positivas, as linhas em vermelho correspondem as correlacdes negativas.
Quanto maior a espessura das linhas maior o indice de correlagdo tanto positiva
guanto negativa.
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6. DISCUSSAO

6.1. Diversidade genética

A média de bandas obtida porimer (2,3), através da amplificacdo do
DNA dos cultivares/acessos utilizando g@mers SSR polimoérficos, indica baixa
variabilidade genética entre esses cafeeiros analisados, que pode ser decorrente da
estreita base genética @e arabica.A estreita base genética pode ser explicada pelo
baixo numero de plantas que foram introduzidas no Brasil (TEIXER#, 1999)
sendo essas a base genética das -cultivares atuais. Sedbtal, (2013)
demonstraram que as cultivares brasileira€darabica sdo originadas de poucos
progenitores.

Mesmo com a reconhecida base genética estreita dos cafeeiros
disponiveis para serem progenitores dos programas de melhoramento genético, foi
possivel obter dados informativos de diversidade por meio dos marcadores
moleculares, da analise da matriz de distancia genética e dos dendrogramas. Os
cafeeiros da cultivar Topazio MG 119fa Bourbon Amarelo MG 0009, da Catuai
Vermelho IAC 144, da Ibairi IAC 4764 da Catuai Amarelo IAC 62 ficaram em um
mesmo subgrupo (Figura 1- subgrupo |.b). Todas essas cultivares/acessos sao
suscetiveis a ferrugem do cafeeiro (CARVALHD al, 2008; FAZOULI et al,

2008).

Os cultivares resistentes a ferrugem séo derivados de Hibrido de Timor
ou de Icatu (SOUZA, 2013), que constituem hibridos interespecificos @ntre
arabicae C. canephorasendo que os genes de resisténcia sao originados da espécie
C. canephoraDessa forma, os cafeeiros resistentes possuem introgresséo do genoma
de C. canephoraAs cultivares/acessos suscetiveis agrupados n@&igjbra 1) ndo
sao derivados desses hibridos, justificando a separacédo desses em um mesmo grupo,
que corresponderia ao grupo de cafeeiros sem introgress@o cenephora O
acesso UFV 311-63, que também ficou no grupo l.b (Figura 1), apesar de ser
resistente, foi originado de cruzamento com hibrido interespecifico@nénabica
e C. liberica. Portanto, também ndo tem introgressdoGlecanephoraem seu
genoma, a resisténcia é oriunda da espécigerica. Os outros cultivares/acessos
resistentes a ferrugem (IAC 125 RN, Tupi Ferrero, Obata Vigoroso, Obata, Acaua
Novo, Acaud, H 484-28-12, MGS Paraiso 2, Paraiso MG H 419-1, Catigua MG2,
Sarchimor MG 8840, Hibrido de Timor MG 0357, Oeiras MG 6851, IPR 103,
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Siriema e Arara) e com excec¢ao de Arara que ficou entre os cultivares/acessos
suscetiveis, foram distribuidos nos outros grupos dentro do dendrograma.

Por meio da andlise das distancias genéticas (Tabela 9) e do dendrograma
(Figura 1) nao foi possivel distinguir os cafeeiros Catuai Vermelho IAC 144, Catuai
Amarelo IAC 62, Ibairi IAC 4761e UFV 311-63, e as cultivares Obata, Obata
Vigoroso e Oeiras MG 6851, pois a distancia entre elas foi zero (similaridade =
100%). Para discriminar esses cafeeiros devetilizar um numero maior de
primers polimorficos ou outro tipo de marcador molecular. A dissimilaridade
maxima foi verificada entre as cultivares Catigua M@2aua, sendo igual a 0,750,
seguido de CatigudA MG2 e Topazio MG 1190 (0,696). Esses esalte
dissimilaridade podem ser devido aos progenitores que deram origem a essas
cultivares. Catigua MG2 é oriundo do cruzamento entre Catuai Amarelo IAC 86 e
Hibrido de Timor UFV 440-10. Acaua foi originado do cruzamento entre Mundo
Novo IAC 388-17e Sarchimor 1688. Topazio MG 1190 foi originado do cruzamento
entre Catuai Amarelo e Mundo Novo, e, portanto, ndo apresenta introgres3ao de
canephorano genoma (CARVALHGet al, 2008).

A cultivar Catigud MG2 apresentou valores de distancia genética
relativamente altos (acima de 0,464) com todas as cultivares/acessos analisados
(Tabela 9). A excecédo foi quando comparado com o Hibrido de Timor MG 0357
(0,214). Esse Hibrido de Timor corresponde a semente retirada do acesso UFV 441.
A cultivar Catigua MG2 foi desenvolvida a partir do cruzamento de Catuai Amarelo
IAC 86 com o acesso de Hibrido de Timor UFV 440. Esses dois acessos de Hibrido
de Timor apresentam grande similaridade genética (SETO&A&Y, 2010), o que
pode explicar a menor dissimilaridade entre eles, observada no presente trabalho.

Analisando mais de uma planta por cultivar/acesso (Figura 2), foi
possivel obter informag¢des mais detalhadas ndo s6 entre os cultivares/acessos, mas
também dentro deles. Houve polimorfismo dentro da maioria dos cultivares/acessos
analisados. Esse resultado demonstra que o polimorfismo dentro do cultivar deve ser
levado em consideragdo para a selecdo dessas plantas como progenitores para
cruzamentos de interesse. Essa observagcdo € principalmente importante para
cultivares/acessos que foram alocadas em grupos diferentes no dendrograma (Figura
2), como Paraiso MG H419-1, Hibrido de Timor MG 0357, Oeiras MG 6851 e IAC
125 RN.
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Como no melhoramento genético busca-se, normalmente, o cruzamento
entre materiais divergentes e complementares, a analise individual das plantas dentro
dos acessos/cultivares auxilia ha recomendacdo de cruzamentos. Por exemplo, se um
cruzamento entre IAC 125 RN e Hibrido de Timor MG 0357 for de interesse, a
planta Hibrido de Timor MG 0357 (50) ndo deveria ser selecionada, j& que foi
alocada com algumas plantas de IAC 125 RN (Figura 2- subgrupo Ih). Nesse caso,
outra planta de Hibrido de Timor MG 0357, como a n° 51, deveria ser escolhida
(Figura 2- grupo Ill), que estd em outro grupo totalmente distinto. Dessa forma, é
possivel selecionar melhor as plantas dentro de cada cultivar/acesso para a obtengao
de hibridos, evitando que sejam efetuados cruzamentos entre plantas muito proximas

geneticamente.

6.2. Identificac@o de hibridos por marcadores moleculares

Para a identificacao de hibridos foram selecionadgsiogers SSR que
eram informativos para cada cruzamento. Marcadores informativos sao aqueles que
apresentam polimorfismos entre o0s progenitores, ou seja, cada genitor deve
amplificar pelo menos um alelo diferente, e a descendéncia hibrida deve apresentar
os dois alelos (GUIMARAE®t al, 2016). Como foi observado, a grande maioria
das progénies analisadas foram identificadas como produtos de hibridacdo, ou seja,
foi obtido o cruzamento de interesse (Tabela 10). No caso das plantas que foram
originadas de autofecundacédo, certamente ocorreu uma falha durante processo de
cruzamento, ja que, como a espétiarabica é autbgama, a hibridizacéo é realizada
manualmente. Quando essa foi realizada, ja havia ocorrido a autofecundacéo antes da
emasculacao da flor usada para a referida hibridacéo.

A hibridacdo em plantas autdgamas em geral consiste na emasculacéo
das flores, retirando-lhes as anteras, alguns dias antes de poliniza-las com o poélen
proveniente de outro cultivar ou linhagem de interesse (SAKIYAdt1al, 1999) A
autogamia no cafeeiro € muito elevada em virtude do fenbmeno da cleistogamia, ou
seja, a polinizacdo antes da abertura da flor. Nesse caso, para promover a hibridacao,
a emasculacdo deve ocorrer antes da abertura da flor e antes que ela tenha sido
autopolinizada, no entanto o estigma precisa ja esta magddlYAMA et. al,

1999). Assim, para essas plantagpfiginadas de autofecundacéo, provavelmante
emasculacdo ou o cruzamento foram realizados apos a autofecundacgéo da flor usada

na hibridacao.
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As progénies originadas de hibridacdo foram identificadas e assim
continuardo no programa de melhoramento genético. As plantas oriundas de
autofecundacéo serdo idénticas ao progenitor feminino, dessa forma poderdo ser
mantidas no campo para a realizacdo de outros cruzamentos de interesse.
Ressaltando que o café € uma cultura perene e de ciclo e periodo juvenil longos, a
metodologia de certificacdo de cruzamentos por meio da utilizagdo de marcadores
moleculares, pode ser considerada de grande utilidade para o melhoramento genético
da espécie, ja que as plantas hibridas e as plantas originadas de autofecundacéo
podem ser identificadas ainda no inicio do processo de melhoramento resultando em

uma economia de tempo, recursos financeiros e mao de obra.

6.3. Analise do dialelo

Por meio dos resultados obtidos na analise dialélica foi possivel estimar
0S parametros genéticos, observar as melhores combina¢Bes hibridas a partir da
observacdo das capacidades geral (CGC) e especifica (CEC) de comknacéo
predizer o potencial das combinacdes hibridas que ndo foram avaliadas. Pela analise
de variancia foi evidenciada a existéncia de variabilidade genética aditiva e néo-
aditiva significativa entre as constituicdes genéticas avaliadas por meio dos
guadrados médios da CGC e CEC, respectivamente. Para todas as 10 caracteristicas
avaliadas, as CGC foram maiores do que as CEC, indicando uma maior participacao
da acdo génica aditiva no controle dos caracteres. Nos programas de melhoramento,
as selecbes sdo praticadas em geracdes segregantes avancadas visando a obtencao de
um maior progresso genético tendo em vista a ocorréncia, nessas geracfes, de
diversas linhas puras na populacdo com efeitos aditivos dos genes. Assim, por esse
motivo a CGC é mais importante para os melhoristas uma vez que depende da
variancia aditiva (KUREkKet al, 2001).

A obtencdo de uma estimativa parapgsitiva ou negativa, muito baixa,
indica que a CGC do genitor com base em seus cruzamentos ndo difere da média
geral. Porém, quando essas estimativas sédo elevadas, o genitor em questao é superior
ou inferior aos demais genitores do dialelo (CRAl, 2012). Assim, com relacao
a discriminacao hibrida, as melhores combinagbes devem ser aquelas com,maior s
cujos genitores apresentam alta CGC (CRWAZl, 2012). Para a caracteristica Vigor
vegetativo (VIG), os progenitores Catigud MG2 (2) e Arara (6) foram os que

obtiveram maiores estimativas de CGC (0,494 e 0,229) (Tabela 12). Assim, dentre 0s

47



progenitores usados nos cruzamentos, esses sao 0S mais recomendados para a
formacao de populagbes-base para fins de melhoramento. Como o cruzamento entre
esses dois progenitores resultou em um hibrido com valor estimado negativo de CEC
(Tabela 13), o cruzamento entre os progenitores Catigua MG2 (2) e UFV 311-63 (5)

€ 0 mais recomendado para essa caracteristica. Nesse cruzamento observa-se elevado
valor de CEC (Tabela 13) e esta envolvido o progenitor com mais alto valor de CGC
(Catigua MG2) e o outro progenitor (UFV 311-63) com valor positivo para CGC.
Assim, esse hibrido certamente tem potencial genético superior para formar
populacdo de melhoramento, em relacdo aos demais considerando essa caracteristica.
Outro hibrido, oriundo do cruzamento entre Paraiso MG H 419-1 (1) e Arara (6),
apresentou maior valor estimado de CEC (1,278) (Tabela 13) e também envolve um
dos progenitores com elevado CGC (Arara). O cruzamento entre esses genitores
pode ser uma segunda opcao para a obtencao de hibridos segregantes para alto vigor
vegetativo. Ambos o0s cruzamentos ja foram realizados no dialelo circulante,
cruzamento C4T e C3T, respectivamente (Tabela 4).

Para a caracteristica Producdo (PRO), os progenitores Acaua Novo (7) e
novamente Catigua MG2 (2) foram os que apresentaram maior CGC (0,603 e 0,581,
respectivamente). O hibrido oriundo do cruzamento entre esses dois progenitores
apresentou um valor estimado de CEC igual a 0,324 (Tabela 13). Assim, como o
valor estimado de CEC para esse hibrido foi alto e positivo e envolve os dois
progenitores com maiores valores de CGC, o cruzamento entre Catigud MG2 e
Acaud Novo é mais recomendado. Esse cruzamento ja foi realizado no dialelo,
cruzamento C6T (Tabela 4). Considerando que cultivares mais produtivas sao de
grande interesse para os melhoristas, o cruzamento entre estes acessos deve ser
destacado. Uma segunda opcéo de cruzamento seria novamente entre 0s progenitores
2 (Catigud MG2) e 5 (UFV 311-63), pois o hibrido resultante do cruzamento entre
esses acessos apresentou o maior valor estimado para CEC (0,909) (Tabela 13) e
envolve um dos progenitores com maior valor estimado de CGC.

Considerando a caracteristica Uniformidade de Maturacdo dos frutos
(UMT), os progenitores com melhores valores estimados de CGC foram UFV 311-
63 (5) e Oeiras MG 6851 (3) (-0,241 e -0,179, respectivamente). Os valores de CEC
nao apresentaram diferencas significativas estatisticamente, entdo séo recomendados
cruzamentos envolvendo esses progenitores. Para essa caracteristica, 0s maiores

resultados negativos sdo mais interessantes, visto que 0S acessos que receberam as
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menores notas sdo os de maturacdo dos frutos mais uniforme (Tabela 6). Em geral,
essa caracteristica é altamente desejavel na cultura do cafeeiro, pois proporciona
produtos de qualidade superior de bebida, além de contribuir para reducéo da méo de
obra na etapa de colheita. Segundo Guerreiro Eilted. (2008), a uniformidade de
maturacdo esté relacionada com a época em que as floradas ocorrem em cada cultivar
e com caracteristica Ciclo de Matura¢do (CMT). Esta se trata de uma caracteristica
poligénica que tem importante efeito ambiental, como disponibilidade de nutrientes,
regido de cultivo, face de exposicao do terreno, incidéncia de agentes abidticos,
dentre outros (GUERREIRO FILH@t.al, 2008). Porém, quando se considera
apenas a componente genética da variacdo, o ciclo de maturacdo pode ser precoce,
médio, tardio ou muito tardio. Assim, a selecdo de cultivares para essa caracteristica
depende do interesse de cada melhorista.

Outra caracteristica de extrema importancia é a Incidéncia de Ferrugem
(FER) no cafeeiro. Para essa caracteristica os progenitores Arara (6) e UFV 311-63
(5) foram os que apresentaram os melhores valores de CGC (-0,072 e -0,070,
respectivamente). Para os valores de CEC ndo houve diferenca significativa.
Lembrando que para essa caracteristica, assim como para CER e BM, os maiores
valores negativos sdo 0s mais interessantes, ja que as plantas que receberam as notas
mais baixas sdo as mais resistentes. Assim, cruzamentos envolvendo os progenitores
5 e 6 sdo os mais recomendados, quando o interesse principal for a resisténcia a
ferrugem. Para a Incidéncia de Cercosporiose (CER), os progenitores que
apresentaram os melhores valores de CGC foram UFV 311-63 (5) e H 484-2-18-12
(4) (-0,268 e-0,178, respectivamente). Para essa caracteristica, ndo houve diferenca
significativa para os valores de CEC. Assim, cruzamentos envolvendo pelo menos
um desses progenitores sdo recomendados, visando a obtencdo de recombinantes
com menor incidéncia de cercoporiose.

Para as caracteristicas Cor do Broto (CB), Tamanho dos Frutos maduros
(TF) e Infestacéo de Bicho mineiro (BM) n&o houve diferenca significativa para os
valores das capacidades geral e especifica de combinacdo e entre os tratamentos
(Tabela 11). Como foi observado, para as caracteristicas Uniformidade de Maturacao
dos frutos (UMT), Incidéncia de Cercosporiose (CER) e Incidéncia de Ferrugem
(FER), também n&o houve diferenca significativa para os valores de CEC (Tabela
11). Como a base genética do cafeeiro ardbica € estreita, mesmo que sejam cruzadas

plantas de diferentes cultivares/acessos, ainda assim possuem um alto grau de
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parentesco e certamente por isso ndo houve diferengas estatisticamente significativas
entre os valores dos parametros genéticos.

De acordo com Guerreiro Filket al(2008), a caracteristica Cor do Fruto
maduro (CF) é controlada pela acdo de um par de alelos. A cor amarela é controlada
por um par de alelos recessivos xcxc. Plantas homozigotas XcXc possuem frutos
com exocarpo vermelho e sendo a dominancia parcial. Plantas com exocarpo Xcxc
tém frutos com exocarpo de cor alaranjada, as vezes com pequenas estrias vermelhas.
Assim, como essa caracteristica é variavel entre os acessos, dependendo do
cruzamento realizado, a progénie ira apresentar a coloragdo do fruto de acordo com o
gendtipo dos progenitores. Como a caracteristica é muito variavel, houve diferenca
significativa entre as médias dos tratamentos e entre os valores estimados de CGC e
CEC (Tabela 111

Na Tabela 14 estdo os valores médios estimados para os hibridos
avaliados no dialelo circulante e os valores médios preditos para cada caracteristica
avaliada. Os hibridos que obtiveram o0s maiores valores para as principais
caracteristicas (VIG, PRO) e que apresentaram diferencas significativas nos valores
de médias, de acordo com o teste Tukey a 5% de probabilidade, estdo destacados em
negrito na Tabela 14. Para essas caracteristicas, os hibridos com os mais altos valores
de média também foram aqueles oriundos dos cruzamentos recomendados com base
na avaliacdo das capacidades gerais e especificas de combinacdo (Catigua MG2 x
UFV311-63 para a caracteristica VIG e CatiguA MG2 x Acaud Novo para a
caracteristica PRO). Além disso, a média desses hibridos foi superior a de seus
progenitores (Tabela 15). Esse resultado mostra que a predicdo de hibridos com base
na avaliacdo das capacidades de combinacdo € uma metodologia eficaz e pode ser
muito Gtil para os programas de melhoramento, visto que a selecdo dos cruzamentos
no esquema de dialelo ndo ocorreu de forma aleatoria.

Em geral, de acordo com os resultados obtidos, os cruzamentos
envolvendo os progenitores Catigud MG2, UFV 311-63 e Arara foram os mais
promissores. Os cruzamentos envolvendo o progenitor Catigud MG2 foram
recomendados para as principais caracteristicas (VIG e PRO). Aléem disso, Catigua
MG2 também apresentou maiores distancias com quase todos os demais cafeeiros
analisados segundo a analise de diversidade genética molecular (Tabela 9). Esse
resultado sugere uma possivel relacdo entre a diversidade genética, média fenotipica

e capacidade de combinagcédo quando se considera os cafeeiros analisados.

50



6.4. Andlise de correlacao

Levando em consideracdo que, nos programas de melhoramento,
normalmente os cruzamentos mais indicados sdo aqueles entre as cultivares/acessos
de grupos diferentes para a obtencdo de hibridos com valores de médias superiores
aos dos progenitores, seria importante avaliar a relacdo entre diversidade genética,
diversidade fenotipica, média fenotipica e capacidade de combinagdo dos cafeeiros.
Nesse sentido, caso seja encontrada alguma correlacdo entre esses valores, a
observacdo da distancia genética obtida por meio de dados de marcadores
moleculares poderia auxiliar na selecéo das plantas mais divergentes para realizacao
de cruzamentos. Para as caracteristicas Vigor vegetativo (VIG) e Producédo (PRO),
por exemplo, foi recomendado o cruzamento entre Catigua MG2 e UFV 311-63, com
base nos valores das capacidades gerais e especificas de combina¢éo obtidos através
da analise dialélica. A partir da andlise da matriz de distancia genética (Tabela 9), é
possivel observar que esses dois gendtipos também possuem um valor alto de
dissimilaridade genética (distancia = 0,589) o que poderia indicar alguma relacéo
entre ambos os resultados.

Com base em um estudo de diversidade genética, utilizando marcadores
moleculares, Reikt al. (2013) buscaram estudar a correlagdo entre diversidade
genética e capacidade de combinacdo em grupos relacionados e néo relacionados de
girassol Helianthus annus ). Foi observada uma alta correlacdo entre capacidade
geral de combinacdo e distancia genética para linhagens relacionadas, porém, para
linhagens nao relacionadas ndo houve correlagédo. Utilizando linhagens testadoras
tropicais de milhoZea mayd4..) em um esquema de cruzamento dialélico, Makumbi
et al. (2011) avaliaram a capacidade de combinacdo para producdo de gréos e a
diversidade genética deste conjunto de linhagens, utilizando marcadores RFLP, SSR,
AFLP. Foi observada uma alta correlagdo entre capacidade de combinacédo e
distancia genética, quando o cruzamento foi realizado entre materiais genéticos
aparentados, dentro do mesmo grupo heter6tico. Em geral, tem sido demonstrada
uma alta correlagéo entre a capacidade de combinacdo estimada pelos cruzamentos
dialélicos e a distancia genética por marcadores moleculares, quando o cruzamento é
feito entre materiais genéticos aparentados, como observado nos estudos de
Makumbiet al.(2011) em milho e de Redft al(2013), em girassol.

Para os cafeeiros avaliados no dialelo circulante a distancia fenotipica

(dfn) n&o se mostrou correlacionada linearmente com a distancia molecular (dml)
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(Figura 7). A distancia fenotipica (dfn) também foi pouco correlacionada com as
capacidades especificas de combinacdo e com as médias fenotipica para todas as
caracteristicas avaliadas. Porém, os valoassnédias das caracteristicas fenotipicas
e os valores de capacidade especifica de combinacdo se mostraram intimamente
correlacionados com a distancia molecular (dml). Esses resultados corroboram com
aqueles obtidos por Makumlat al. (2011) e por Reifet al. (2013). Como os
cafeeiros arabica possuem uma base genética estreita e sdo muito aparentados entre
si, essa correlacdo encontrada entre diversidade genética molecular, média fenotipica
e capacidade especifica de combinagédo pode auxiliar na escolha de cultivares para o
melhoramento genético @ arabica

As caracteristicas Vigor vegetativo e Producédo foram as que obtiveram
maior correlacdo positiva com a distancia molecular (dml). Além disso, a
caracteristica Incidéncia de ferrugem (FER) se mostrou altamente correlacionada
negativamente com a caracteristica Vigor vegetativo (VIG). Esses resultados também
sao interessantes, ja que essas caracteristicas sdo consideradas de grande importancia
para o cafeeiro. Como os 12 marcadores SSR utilizados para avaliar a diversidade
genética molecular foram pré selecionados em outros estudos e sdo altamente
polimérficos, levando em consideracdo a estreita base genéti€a edembica
apresentam um alto grau de confiabilidade. Assim, pode-se inferir que a selecao de
progenitores para o melhoramento genétic€ darabica,com base na avaliacdo da
diversidade genética, € uma metodologia eficiente, ja que a distancia molecular foi
altamente correlacionada com as médias fenotipicas e com a capacidade de

combinacéo.
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7. CONCLUSOES

1- A andlise de diversidade genética baseada em marcadores moleculares permite
uma avaliacdo detalhada da distancia genética entre as cultivares/acessos, auxiliando
na escolha dos melhores progenitores para a obtencdo de hibridos produtores de
populacdes segregantes de interesse para os programas de melhoramento genético de
C. arabica.

2- Com base na analise de diversidade, 0os cruzamentos que otimizam as distancias
genéticas sdo Catigua MG2 x Acaud, Catigud MG2 x Topazio MG 1190, Catigua
MG2 x Arara, Catigud MG2 x Bourbon Amarelo MG 0009 e Catigua MG2 x Tupi
Ferrero.

3- A certificacdo de cruzamentos por marcadores moleculares é uma metodologia Util
e permitiu identificar sete cafeeiros originados de autofecundacéo. A identificacdo de
plantas autofecundadas e de plantas hibridas ainda no inicio do processo de
melhoramento economiza recursos financeiros, mao de obra e tempo.

4- A metodologia de dialelo circulante demonstrou-se eficaz para o melhoramento
genético deC. arabicae a selecao de cruzamentos com base nas capacidades gerais e
especificas de combinacdo pode ser muito Util para obtencdo das populacdes
promissoras de melhoramento.

5- Com base na andlise do dialelo circulante, para as principais caracteristicas (Vigor
vegetativo e Producdo) recomendam-se os cruzamentos entre Catigua MG2 e UFV
311-63 para a caracteristica Vigor vegetativo e entre Catigua MG2 e Acaud Novo
para a variavel Producéo.

6- A andlise de correlacdo mostrou que a avaliacdo da diversidade genética
molecular pode ser uma metodologia eficiente e complementar para selecdo de

progenitores no melhoramento genéticcCdarabica
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