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RESUMO

BAFFA, David Carlos FerreiteD.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de 2014.
Diversidade genética entre acessate Coffea canephora do banco de germoplasma
de Minas Gerais Orientador: Cosme Damido CruZoorientadoresFelipe Lopes da
Silvae Leonardo Lopes Bhering.

Em um programa de melhoramento, o estudo da diversidadicgeem bancos de
germoplasma (BAGSs) é de primordial importancia, principateea inicio do programa,
na definicdo de estratégias de trabalhos. Assim, presstido objetivou estimar a
variabilidade genética, dos acessos de Coffea canephoradRiéiréroehner) do Banco
de Germoplasma da Empresa de Pesquisa Agropecuaria de MinaqERAMIG), em
relacdo 11 caracteristicas morfo-agrondmicas, para onwddgenento de futuras
cultivares para o estado de Minas Gerais. O experimentoiigdosto por 67 gendtipos
de C. canephora var. kouillou e trés testemunhas coealshgenotipos de C. canephora
var. robusta e duas testemunhas comuns. O delineamentamexpel utilizado foi
blocos casualizados, em cinco repeticdes e parcelas regpésis constituidas de uma
planta, no espacamento de 3,0 x 1,5 m. As analisessbstatie biométricas foram
realizadas considerando os modelos lineares mistos mreeago REML/BLUP), por
meio do software Selegen, cujos componentes de varianastsiados pelo método da
maxima verossimilhanca restrita (REML) e os valores ggicos preditos pela melhor
predicdo linear ndo viesado (BLUP). A divergéncia genétmia ektudada por
procedimentos multivariados empregando-se a distancia feagaade Mahalanobis e
0s métodos de agrupamento de Tocher. Através da analiewidace constatou-se que
ndo houve presenca de variabilidade genética em todosaasecas estudados entre os
genotipos dos grupos. O método de Tocher, na populacdtmuaainiu & 70 gendtipos
em 3 grupoe na populacdo Robusta reurog 46 genoétipos em 9 grupos distintos.
Cruzamentos intrapopulacionais entre genétipos superidiesrgentes foram indicados
para a geracdo de maior variabilidade genética a ser edgloaadescendéncia visando
0 aumento da probabilidade de obtencéo de individuos supeAssis., com existéncia
de variabilidade genética na populacdo € condicdo béasica opamegrama de

melhoramento Coffea canephora do Estado de Minas Getarghalsucesso.

ABSTRACT
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BAFFA, David Carlos Ferreira, .Bc., Universidade Federal de Vigosa, July, 2014.
Genetic diversity of Coffea canephora accessions of germplasm bank of M
Gerais. Advisor: Cosme Damido CruZo-advisors: Felipe Lopes da Silva e Leonardo
Lopes Bhering.

In a breeding program, the study of genetic diversity imgé&sm banks (BAGS) is of
paramount importance, especially at the beginning of thgrpmg the definition of
strategies work. Thus, this study aimed to estimate theigeaeiability of the accessions
of C. canephora Pierre ex A. Froehner) the Germplasm BBAgricultural Research
Company of Minas Gerais (EPAMIG), for 11 morpho-agronorh&racteristics for the
development of future cultivars for the state of MiGeais. The experiment consisted
of 67 genotypes of C. canephora var. kouillou and three publiesges and 44
genotypes of C. canephora var. Robust and two common wisnddse experimental
design was a randomized complete block design with fivEceg¢es and experimental
plots consisting of a plant, spaced 3.0 x 1.5 m. Statisind biometric analyzes were
performed considering the linear mixed models (REML proced®eUP), through
Selegen software, whose variance components are estilgteestricted maximum
likelihood (REML) method and predicted genotypic values by bestar unbiased
prediction biased (BLUP). Genetic divergence was studied biivianigite procedures
employing the Mahalanobis distance and clustering methoctser. Through analysis of
deviance was found that there was no presence of gengtibily for all characters
between genotypes studied groups. The Tocher method, thapmpkbuillou gathered
the 70 genotypes into 3 groups and the population Robusta n# tienotypes into 9
different groups. Intrapopulation crosses between upper ardydivt genotypes were
shown to generate greater genetic variability of offsprindpgoexplored in order to
increase the probability of obtaining superior individuals. $b thie existence of genetic
variability in the population is a basic condition foretbreeding program Coffea

canephora of Minas Gerais succeeds.
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1. INTRODUCAO

Nos Ultimos anos a producdo mundial de Coffea canephora foi
aproximadamente 50 milhdes de sacas (60 Kg), que corresponde de8&68b6 o café
colhido no mundo. Com producdo anual de 10,8 milhdes de sacas (CQRAB, o
Brasil destaca-se como o0 segundo maior produtor, permitinda® @ggonegdcio da
cultura atue de forma importante na geracédo de emprepososrie formacdo de receita
cambial, desempenhando assim, papel fundamental no desenvidviswnal e
econdmico do pais.

Os cafeeiros da espécie C. canephora séo diploides (2n=2xe22)auto-
incompatibilidade genética do tipo gametofitica, reproduzepoiséecundacao cruzada
Nessa espécie a existéncia de dois grupos: o Guineano, que culapysgenotipos do
oeste africano (Guiné e Costa do Marfim), de folhas mesnonenor vigor, menor porte,
frutos pequenos, bebida de qualidade inferior, tolerantesagesguscetiveis a ferrugem;
e o Congolés, composto por gendtipos da regido central dzaAdfivididos em dois
subgrupos: O subgrupo 1, que reune os genotipos chamados de KdGitlaiksns, no
Brasil), que ocorrem do Benin ao Gab&do e apresentam exdstichs adaptativas
semelhantes, em parte, aquelas do grupo Guineano; e o subgrupo 2noreeide 0S
Robustas, que se compdem de plantas mais altas, vigatedadhas e frutos maiores,
com melhor qualidade de bebida, maior resisténcia a ferregewaior sensibilidade a
seca (BERTHAUD, 1986; MONTAGNON et al., 1998; DUSSERT et al., 199%sEs
grupos s&o originarios de regides tropicais, quentes, imékabaixa altitude da Africa;
em territério nacional a cultura ganhou maior destaque naquegjes de temperatura
média entre 22 e 26 °C e déficit hidrico inferior a 220 m(&8ONAGIN e MENDES
1961)

Dessa forma, o estado de Minas Gerais figura como potenod@itor brasileiro
de Coffea canephora Pierre ex Frohener, visto que grandedpartegibes do Vale do
Rio Doce, da Zona da Mata, do Vale do Jequitinhonha e do Valudori é apta ao
cultivo desta espécie. Assim, o melhoramento genétitmsz grande aliado nas buscas
de gendtipos que sejam adequados as condicdes de cultivadim. est

Muitos dos avangos observados na cultura devem-g&neiaido melhoramento

genético que tem participado nesse processo, aumentarg@acdade produtiva das
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plantas; incorporando resisténcia a pragas e doencasydesmndo materiais genéticos
mais adaptados e estaveis para diferentes ambientedh@ando as caracteristicas
agrondmicas de uniformidade de maturagéo e tamanho dos @omos, intuito de obter
cultivares de cafés com melhores qualidades de bebida. Tsmlovisa atender as
exigéncias do consumidor e garantir a sustentabilidade do aediem como maior
retorno socioecondmico para a cafeicultura e para edamz como um todo. No entanto,
0 sucesso de qualquer programa de melhoramento depende, prénés;aaa existéncia
de variabilidade genética na populacédo de base (FERAO, 2009)s$amas bancos de
germoplasma apresentam papel de destaque ja que visam &mpaouios recurso
genéticos e a disponibilizacdo dessa variabilidade par&lbsristas.

No Brasil, existem cerca de 180 bancos de germoplasmagantiimais de 200
mil acessos de espécies vegetais, como graos, frufleirastais, hortalicas, entre outras,
abrangendo 84 produtos. Dentre as centenas de cole¢cOdsuidias pelo pais, na
literatura encontra-se registrado um pequeno numero de beafeosntes a espécie
Coffea canephora. Dentre essas, 0 banco ativo de germapglasBmpresa de Pesquisa
Agropecuaria de Minas Gerais merece destaque, uma vez quenggpieparticularidade
de conter, além do germoplasma coletado no proprio gseqbressivo nimero de
acessos resultantes de intercambios com outras ipd#s Este banco possui acessos do
grupo Congolés; subgrupo 1, que reune os gendtipos chamados de ukoeillbo
subgrupo 2, que retne o0s genotipos chamados de Robusta, compaedmads, uma
variabilidade importante e representativa do germoplastiiaaclo e conservado no
Brasil.

Em um programa de melhoramento, o estudo da diversidade gesétizancos
de germoplasma é de primordial importancia, principalmenieicio do programa, na
definicdo de estratégias de trabalhos. O termo pré-nagifemte refere-se justamente a
esses estudos que visam o conhecimento prévio do materiacgeaétando assim,
como um importante elo entre 0s recursos genéticospeogsamas de melhoramento
(NASS, 2001; PEREIRA PEREIRA, 2006; BOREM, 1998)

Em diversos trabalhos cientificos de avaliacdo da ddemtsi genética com C.
canephora, tem-se observado a existéncia de ampla variabitdatdpptencial para ser
explorada nos programas de melhoramento. O uso do germaptasno fonte de
matéria prima para o melhoramento da espécie é umaadit@r promissora, sobretod

para a obtencdo de gendtipos produtivos, adaptados e resistestprincipais estresses



bidticos da cultura (SOUZA, 2005 .contribuem para o aumento da eficiéncia na selecéo
de genitores no programa de melhoramento genético (FERRN®)

Diante disso, € de fundamental importancia o estudoveegéincia genética por
meio de técnicas multivariadas, principalmente no planejgmée programas e na
definicdo de estratégias de trabalho e tem sido empregad@opulacdes de C.
canephora (MISTRO et al., 2003; CECON et al., 2008, FERRAO et al.,.20009)

A estatistica multivariada, por se tratar de uma anglisepermite integrar as
multiplas informacdes, de um conjunto de caracteres,aidas das unidades
experimentais, tem sido amplamente utilizada para quantédicddivergéncia genética,
oferecendo maior oportunidade de escolha de genitoregeintes em programas de
melhoramento (FONSECA et al., 2006). Varios métodos namiidos podem ser
aplicados na predicédo da divergéncia genética e a astmimétodo mais adequado deve
ser realizada em funcao da preciséo desejada, da facilidadélie e da forma comeju
os dados foram obtidos (CRUZ et al., 2DIdante do exposto, 0s objetivos do presente
trabalho foram: avaliar caracteristicas morfoagronémicdos acessos de Coffea
canephora do Banco de Germoplasma da Empresa de Pesquisa é@iope Minas
Gerais (EPAMIG), implantado na Fazenda Experimental daMEBAem Oratorios, em
Minas Gerais, caracterizar a diversidade genéticadaont Banco de Germoplasma de
Coffea canephora da EPAMIG, acessos dos gupos Conilon etRopas meio de
procedimentos multivariados. Indicando grupos divergentesgram utilizados em

cruzamentos intrapopulacionais.



2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1. A espécie Coffea canephora

Das diferentes atividades ligadas ao negécio agricola gel miundial, o
agronegécio do café esta entre as de maior importanai@maa e social. Segundo a
OIC (International Coffee Organization), a cafeicultera 20011/12 movimentou em
torno de 90 bilhdes de dolares com a comercializacdo de 1B8em de sacas
beneficiadas de 60kg. Dentre os paises produtores, o Brasit@ast como 0 maior
exportador e o segundo maior consumidor da bebida, atrastecsosrEstados Unigo
(CONAB, 2013). Como exemplo dessa dimenséao produtiva, em a@i&ducao de café
representou cerca de 0,5% do PIB brasileiro, 0 que torndtirac uma importante
atividade do setor agropecuario, desempenhando funcdo deeldedncia para o
desenvolvimento social e econdmico do pais (EMBRAPA G/RBE4).

Com origem na Africa, o cafeeiro pertence a familia Rebiac que contém
aproximadamente 500 géneros e mais de seis mil espéciex Delus estes géneros,
particular atencdo tem sido dada ao género Coffea, aosquialclui duas espécies
cultivadas de grande importancia econémica: C. arabica L.car@phora Pierre ex
Froehner. Outras espécies, apesar de ndo apresentarencoratcial, representam
importantes fontes de variabilidade genética para outrastedsticas agronémicas de
interesse (SILVESTRINI, et al.,, 2007), que sdo de grande ealigprogramas de
hibridacdo e de melhoramento genético.

Praticamente todo o café produzido e consumido no mundogi@aoio de
variedades de C. arabiedC. canephora, que sdo espécies bem diferentes. C arébica é a
mais cultivada e comercializada no mundo, é alotetdpl¢2n=4x=44), autégama,
adaptada aos locais de altitudes elevadas e clima andene.chfeeiros da espécie C.
canephora sao dipldides (2n=2x=22), com auto-incompatibilidadetiggerdgo tipo
gametofitica, reproduzem-se por fecundacdo cruzada e sptadmka a regides de
altitudes mais baixas e temperaturas mais elevadas (CONAMBNDES, 1961).

Tradicionalmente, a producéo de café no Brasil e no moltentrava-se apenas
na espécie C. arabica (café arabica). Entretanto, agauifim do século XIX, devido a

um grande surto de ferrugem (Hemileia vastatrix) que afetou osisaflersul e leste da

4



Asia, a C. canephora, que se mostrava resistente a dpassayu a ser alvo de estudos
cientificos visando a sua exploracdo econémica (CHARRIBBETHAUD, 1988).

No Brasil, a espécie C. canephora foi introduzida por volte0@6 no estado do
Espirito Santo, segundo consta, pelas maos de JerdnimiMorex-governador do
Estado. As primeiras sementes foram plantadas no fpisnite Cachoeiro do Itapemirim
e, posteriormente, levadas para a regiao norte dodE@A&NDES, 1987). O objetivo
inicial do cultivo foi ocupar as areas consideradaggmais para o arabica (SILVA e
COSTA, 1995).

Na década de 50, com a ascensdao do café solavel, o C. canepecau a ser
explorado comercialmente em misturas (blends) com aaféica, nas industrias de
torrado e moido em funcéo de sua menor acidez e maiotidpde de sélidos solaveis.
Além de contrabalancar a acidez e conferir corpo ao fwaddustrializado (FERRAO,
2004), os blends obtiveram boa eficiéncia industrial, testib em precos mais baixos e,
consequentemente, maior competitividade no mercado (FEHRRE al., 2004).

O resultado da comercializagdo e industrializacdo de C.pbare foi o
progressivo aumento na producdo mundial, liderado principédm@or paises como
Vietna, Brasil e Indonésia. Originario de regides trapjcquentes, umidas e de baixa
altitude da Africa; em territério nacional a cultura ganimoaior destaque naquelas
regides de temperatura media entre 22 826 déficit hidrico inferior a 220 mm/ano.
Dessa forma, a producéo cafeeira da espécie concentnog-sstados do Espirito Santo
e Rondbnia e em menor escala na Bahia, Mato Grosso, Ranag Gerais.

Segundo dados da Organizacao Internacional de Café (Ou@)mante 10,8
milhdes de sacas de café comercializado é da espéciedphoaia, 0 que represent@@?2
do comércio cafeeiro brasileiro. Em razdo disso, o agrameda cultura atua de forma
importante na geracdo de empregos, tributos e formacéaoai@aeambial para o Brasil,
desempenhando assim, papel fundamental no desenvolvimerabeseconémico do
pais (FASSIO et al., 2007).

2.2. Estrutura populacional de Coffea canephora

Em condi¢cdes naturais as subpopulacdes de C. canephoraeytealsao
formadas por um pequeno grupo de plantas matrizes, com pougésipsoespalhadas
por areas de tamanho limitado (cera de 1 ha). O fluxo gén@gopulacional é baixo,
uma vez que a dispersao de polen, embora possa alcangaip e alguns quildbmetros,

geralmente ocorre dentro dos limites das subpopula¢desuffo lado, a disseminagao
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das sementes, que é realizada pelas aves e mamifatesatp@ir maiores distancias
(BERTHAUD, 1986).

Avaliagbes fenotipicas, bioquimicas e moleculares télm smpregados para
estudo de diversidade genética e da estrutura populacional dan€phora em
populagcdes naturais e nas colegcbes de germoplasma (BERTHALIBG;
MONTAGNON et al., 1998; DUSSEREt al., 1999; CUBRY, 2008). Esses estudos
convergem para a existéncia de dois grupos: o Guineano, que endgs gendtipos
do oeste africano (Guiné e Costa do Marfim), de folhasoresnmenor vigor, menor
porte, frutos pequenos, bebida de qualidade inferior, tolerardesaae suscetiveis a
ferrugem (Hemileia vastatrix); e o Congolés, composto por gendigposgido central
da Africg divididos em quatro subgrupos: SG1, SG2, B e C. Recentementsyuam
subgrupo , composto por acessos selvagens de Uganda foi prodSOLI et al.,
2010).

O SG1 reune os genotipos chamados de Kouillous (Conilons, awl)Bjue
ocorrem do Benin ao Gabao e aprestam caracteristigatatidas semelhantes, em parte,
aguelas do grupo Guineano. Os subgrupos SG2, B e C compreendediipe g€ tipo
Robusta, que consistem de plantas mais altas, vigodes#sdhas e frutos maiores, com
melhor qualidade de bebida, maior resisténcia a ferrugemia sensibilidade a seca
(CUBRY, 2009). No processo de melhoramento genético da espépiepo Guineano
ficou praticamente ausente, mantendo-se restrito a saadé& origem. De fato, até
recentemente, Costa do Marfim e Guiné eram os Unicosspgi® possuiam populacdes
cultivadas e selvagens do grupo Guineano (MONTAGNON et al.))1998

A estrutura populacional descrita anteriormente estacioglada com o
isolamento geografico e aos eventos histéricos que temeas ultimas glaciacdes,
ocorridas ha 18 mil anos. Na natureza, os grupos Congdiasneano encontrase
separados pelo intervalo Dahomey, que compreende uma eftisetale terras aridas
(cerca de 300Km de largura), situada entre os blocos detdl@@gnas do centro e do
oeste africano (MAURIN et al.,, 2007). Um padrdo semelhante féeeniciacdo €
observado na espécie C. liberica, no qual se verifica, imelugiducao da fertilidade dos
hibridos obtidos entre os gendétipos do oeste (C. libericaibarich) e do centro da
Africa (liberica var. dewevrei). Outras espécies de plantasneais também apresentam
um curso evolucionario similar (GOMEZ et al., 2009). Essacidé&ncia levou a
formulacdo da “Teoria do Refligio”, na qual, postula-se que, em determinados periodos

geologicos, a distribuicdo da floresta africana ndoeftavel, ocorrendo sucessivos
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eventos de expansao e retracdo da sua area. Durantela éagmnsao, a recolonizaca
ocorreria a partir de areas propicias, chdaw de “refugios” onde a floresta conseguiu
sobreviver durante as fases desfavoraveis. Uma vedlasolem seus reflgios, essas
populacdes deixaram de compartilhar novos eventos de mueag&sombinagéo
(BERTHAUD e CHARRIER, 1985). A influéncia de forcas evolutivas gtieam sob
condi¢cdes ambientais distintas promove a fixacdo ddicagdes alélicas particulares,
gue conferem vantagens adaptativas aos individuos de cadagdaplévando-as a
diferenciagédo (GOMEZ et al., 2009)

2.3. Melhoramento Genético de Coffea canephora

O resultado imediato da exploracdo comercial de C. carnepagartir da década
de 50, foi o aumento de pesquisas relacionadas com a edgasigéiltimas décadas,
segundo FERRAO (2004); a pouca énfase dad@.aanephora em detrimento do C.
arabica deve-se, principalmente, ao fato da primeira ssideyada café de qualidade
inferior. Tal situacdo foi sendo revertida com o deskmwiento de programas de
melhoramento genético, que objetivam o aumento da produtivigatihilidade de
producéo, resisténcia a pragas e doencas, e a melhqualatade de bebida (FAZUOLI
1986; CARVALHOe FAZUOLI, 1993; FERRAO et al., 1999; FONSECA et al., 2001,
2002; FERRAO et al., 2007).

A existéncia de variabilidade genética na populacdo é canb&gica para que
gualquer programa de melhoramento genético obtenha sucessoiaéssa isso, esta a
existéncia de médias altas de caracteristicas de 9ségre que permite a selecdo de
genotipos superiores e possibilita o incremento da frequéaaanes favoraveis. Além
disso, estratégias que permitam identificar genodtiposmesdé superiores Sao
imprescindiveis.

Entretanto, para definir estratégias de melhoramentdegédsede plantas, é
requerido um aprimorado conhecimento sobre a biologial fibat espécie; forma de
reproducdo e propagacao; numeros de cromossomos; 0 gemm@astente, sua
localizacdo e facilidade de utilizacdo; e informacdes sabbase genética, heranca,
herdabilidade dos caracteres e correlacéo entre eles fRERRal., 2007).

Somado a isso, faz parte do planejamento a definicaololcéi)s) de execucéo
da pesquisa, como também, a escolha das condicfestégimsranais adequadas para

realizacdo dos experimentos. Sempre considerando dvabjda pesquisa, a estrutura



fisica, os recursos financeiros e humanos necess&iostempo disponivel para a
realizacdo do trabalho.

Dessa formaSERA et al. (2002) citaram que, para realizacdo de melhoramento
do cafeeiro, sdo necessarios procedimentos especiaisp&sa que ndo se tenha um
programa de melhoramento de baixa eficiéncia, devido aylaridades importantes da
espécie, quais sejam: periodo normalmente mais longo péea @s flores para
realizacdo dos cruzamentos e, assim, produzir semeniss; alto das avaliacées de
campo, devido a necessidade de areas maiores e de tempménegsidade de avaliacao
da precocidade e da longevidade produtiva; e necessidade deavala oscilacao anual
de producdo, florescimento e producdo anual sobre a mesnta. pl

Outro aspecto importante da espécie C. canephora é a fertilczagada natural.
Tal caracteristica reprodutiva limita a fixacdo de geoesroladwes de caracteres de um
determinado material, quando propagado via sexuada, fazendo copomulactes
naturais sejam altamente heterozigotas, com amplabilafade genética para todas as
caracteristicas de interesse (FONSECA, 1999).

Com isso, segundo FERRAO et al. (2007), a grande variabilidadtiaggeda
espécie associada a auto-incompatibilidade e a possibilidgo®peyacio vegetativa,
favorece o estabelecimento de programas para obter gam@&Ege mais rapidos com
relacdo a muitas espécies perenes.

Nesse contexto, diferentes estratégias de melhoram@misendo utilizadas com
sucesso. Entre elas destacam-se: introducao de germoglasieaao clonal, hibridagéo,
selecdo recorrente (CHARRIER e BERTHAUD, 1988; LASHERMES lgt 1894;
PAILLARD, et al., 1996; FERRAQet al., 1999; FONSECA et al., 2001) citado em
FERRAO et al. (2007). Segundo esses autores, uma imporemt@endacio em
programas de melhoramento genético de C. canephora é a @onda@lela de
reproducdes assexuada e sexuada. A primeira apresentagevaxe fixar um genotipo
a qualquer tempo, sem gque haja a necessidade de avancaeggra@ tal finalidade.
Isso faz com que as variedades clonais apresentem @g@retioridade em relacado aos
materiais propagados sexualmente. Entretanto, apresenta cdmsvantagem o
estreitamento da base genética da populacdo, dificultandstabelecimento de
estratégias de melhoramento. Para minimizar essa questécerala-se 0 uso paralelo
de reproducdes sexuadas, que permite a recombinacdo gerdéijgerardo assim a
variabilidade genética (CHARRIER BERTHAUD, 1988). Essa estratégia tem sido



utilizada com sucesso na Costa do Marfim, Africa e tad®sdo Espirito Santo, Brasil
(FERRAO et al., 2007).

Como comentado, diversas sdo as estratégias usadas eman@a®gde
melhoramento que visam a selecdo de genoétipos superionesaftat, 0 sucesso desses
programas depende, primeiramente, da existéncia de varidbitigmética na populacao
de base.

Dessa forma, visando a manutengdo dos recursos genéticdisgonibilizacao
dessa variabilidade, os bancos de germoplasma apresentand@agestaque. Tais
colecdes sdo mantidas por instituicdes publicas ou pevaden grande numero de
subamostras representantes de racas locais, espée@sresl e espécies invasoras
relacionadas as espécies cultivadas (PEREIREREIRA, 2006).

Esse material considerado como exotico pode apresegtanalcaracteristica
desejavel ou genes ausentes nos materiais cultivados @ajueeio de técnicas de
hibridacdo séo cabiveis de transferéncia. Diante disde,gkande importancia para o

melhoramento a caracterizacao e a avaliacdo dessdahat

2.3.1. Selecéo clonal

E o principal método de selec&o utilizado no desenvolvimentaldeares em C.
canephora no Brasil (FERRAO et al., 2007).

Neste procedimento toda a variabilidade genética presente nagamp(dditiva,
dominante e epistatica) € explorada; o gendtipo selecicea@ia mesma constituicao
genética da planta mae, pois ele é herdado integralif@ntéZA JUNIOR, 1995).

O processo inicia-se com a selecdo de plantas numa papblasé desenvolvida,
ou introduzida, pelo melhorista; classificacdo dos nmethgendotipos; clonagem destes
individuos; estabelecimentos de experimentos seguindo deénéasn estatisticos
apropriados para as avaliacbes e selecbes de plantasteptes) testes de
compatibilidade genética entre os clones; ensaios ragienincamento da cultivar
clonal (FERRAO et al., 2007).

SOUZA-JUNIOR (1995) recomenda que as selecbes sejam feitas de forma
sequencial ou em etapas. Numa primeira etapa tem-se a Empueralmente
constituida por plantas provenientes de sementes, orgia éifna selecdo fenotipica
individual e as selecionadas sao clonadas para passar dsséaps) nessa primeira etapa
€ comum ter-se muitos genotipos e poucos propagulos gestear gendtipo, o que

dificulta 0 uso de um delineamento experimental. Na segumga,etom um menor
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numero de genotipos e maior nimero de propagulos por gendtipo,de delineamento
j& é possivel; apés as avaliacfes e andlises as pkeiesonadas sdo novamente
clonadas e passa-se para a fase seguinte, que poderanser auiltima, conforme o
planejamento do programa e a experiéncia do melhorista coitura. Nessa nova etapa
0 experimento podera ser instalado em outros locéisy disso, uma menor intensidade
de selecao devera ser utilizada, principalmente se o rcaddieselecdo possuir baixa
herdabilidade. Numa ultima fase, as plantas selecionadasoamente sdo novamente
clonadas para realizar os ensaios regionais (SOUZA JUN2O®L). A fim de otimizar
0 programa, durante o processo, alguns ajustes poderf@teerentre as etapas, até
acrescentando novas fases, conforme a percepcao daistalho

Vérias s&o as vantagens listadas por FERRAO et al. (2001, elas:
- capitaliza de forma rapida os ganhos genéticos egffixdos alelos favoraveis;
- fixa 0 gendtipo a qualquer tempo, sem a necessidade de rawantzs geracdes para
atingir a homozigoze;
- permite o surgimento da variabilidade genética jA& na pamgaracdo apos as
hibridagcbes, pois os clones genitores sao heteroziggpiossibilitando efetuar a selecéo
em F1;
- as plantas apresentam grande vigor vegetativo por neheterozigozidade;
- 0s descendentes sao uniformes;
- menor tempo para desenvolver uma cultivar clonal, enotde 25 anos (o café arabica

pode chegar até 40 anos).

2.3.2. Selecéo recorrente

SOUZA-JUNIOR E ZINSLY (1985) apontam alguns problemas decorreiates
selecdo continua, entre eles: o estreitamento da basticgedevido a reducdo da
variabilidade e a menor probabilidade de selecionar gendtimrsissores na mesma
populacdo, pois novas amostras ndo permitirdo a saleggendtipos superiores aqueles
ja extraidos anteriormente. O limite para a selecdoeggotamento da variabilidade
genética (GERALDI, 1997).

A selecéo recorrente € um método recomendado para amestzaevés. O seu
propdsito € recuperar a variabilidade genética da populagi@s de sucessivos ciclos
de selecdo e recombinacéo, elevando assim a frequéncialak @alperiores para o

carater que esta sendo melhorado. Desta forma novospgsnstaperiores poderao ser
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extraidos novamente, retroalimentando repetidamentterns e propiciando, assim, a
sustentabilidade do programa no longo prazo (SOUZA JUNIOR, 2001).

De maneira geral, a selecao recorrente pode ser sudzanaaselecao sistematica
de individuos promissores de uma populacéo seguida pelerirt@mentodos materiais
selecionados, que recombinados formam uma nova popula¢geectmmmance melhor
gue a anterior. A nova populacédo obtida é utilizada coase para um novo ciclo de
selecdo, e assim por diante. A diferenca entre asaséa populacdo melhorada e da
populacao inicial indica a eficiéncia da selecéo recarexiéem disso, espera-se que 0s
melhores individuos da populacdo melhorada sejam superi@eseditores individuos
da populacéo original (FEHR,1987) e que a variancia genéticaedejanenos mantida
em um nivel adequado (MACKAY,1999).

2.4. Caracterizacao, avaliacao e conservacao de germoplasma

A contribuicdo e o pioneirismo dos trabalhos conduzidos petanico russo
Nikolai Vaviloc, no inicio do século XX, representam umenanicial nos trabalhos com
recursos genéticos vegetais. Vaviloc foi o primeiro a ceemger a importancia e os
beneficios potenciais a serem alcancados pela colet@ndentes de varias espécies ao
redor do mundo e pela organizacdo dessas amostras end@®caiacoes. Esses esforcos
iniciais foram essenciais para a estruturacdo dasdmsede germoplasma em todo o
mundo (NASS, 2001).

O termo germoplasma tem sido definido como todo o mateniatitario de uma
espécie, ou ainda, como todo o patrimdnio genético de praiegue € transmitida de
uma geracédo para outra (BORERD09). Segundo ALLARD (1971), esse patrimdnio
pode estar na forma de pélen, anteras, plantas, semecides (meristemas ou calos),
células ou estruturas simples. A conservacdo desseiahgtede seguir dois métodos
basicos, denominados ex siun situ. Esses por sua vez, dependem da natureza do
material, do objetivo e do alcance da conservacdo. dNesecvacdo in situ, a
biodiversidade é conservada dentro do ecossistema margetidamica evolutiva do
habitat original ou do ambiente natural. Por outro ladmreservacao ex situ é feita de
forma artificial em bancos de germoplasmas, fora dodtatmttural da espécie.

Bancos de germoplasmas sdo definidos como estrutureasfisnde estao
centralizadas todas as atividades relativas ao manejo rdamgasma. Dentre essas
atividades destacam-se: aquisicdo de material, caractejzavaliagao, distribuicéo,
intercambio e conservacdo dos materiais ali deposif8MREM, 2009 NASS, 2001).
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No Brasil, existem cerca de 180 bancos de germoplasnazado mais de 200
mil subamostras de espécies vegetais, como graosrdajtihbrestais, hortalicas, entre
outras, abrangendo 84 produtos (VALOIS et al., 2001). Dentcerdgenas de colecdes
espalhadas pelo 17 pais, na literatura encontra-se registracgequeno numero de
bancos referentes a espécie C. canephora. As principai@esldesta espécie estdo
localizadas em Sao Paulo, no Instituto Agronémico de @a®wplAC); no Espirito
Santo, no Instituto Capixaba de Pesquisa, Assisténcia TécnEatemsdo Rural
(INCAPER); em Minas Gerais, na Empresa de Pesquisa Agropead Minas
Gerais/Universidade Federal de Vigcosa (EPAMIG/UFV); e em Roaddai Embrapa
Rondo6nia.

Segundo CARVALHO et al. (1991), os bancos de germoplasmas c&veido
completos quanto possivel para pesquisas genéticas, dedevelpara o conhecimento
e avaliacdo de variabilidade genética disponivel no génereaCefseu potencial no
melhoramento. Porém, os mesmos autores ressaltam quanem de café, assim tao
completo, ainda ndo existe em nenhum pais, e nas etlegées, a espécie C. arabéca
melhor representada em relacdo as demais espeécies.

Dessa maneira, o banco ativo de germoplasma da Emprefedipiisa
Agropecuario de Minas Gerais merece destaque, uma vez (RBE[@; expressivo
namero de acessos resultantes de intercambios cons mstiétuicdes, abrigando desse
modo, variabilidade representativa do germoplasma cultivedoservado no Brasil.

Instalada no municipio de Vicosa, a colecédo ativa de g@asma de café da
EPAMIG/UFV introduziu seus primeiros materiais de café robnatdécada de 80, por
meio de intercambios de sementes com o PROMECA&Eosta Rica. Posteriormente,
outros acessos de café conilon foram obtidos no INCARBESspirito Santo e no IAC
em Sao PaulcAtualmente, estdo conservados no banco de germoplasesiagao 8
acessos da espécie C. canephora grupo conilon e 73 acesspgaia €. canephora
grupo robusta. Essas sdo mantidas em parcelas de uma plamtado manejadas
conforme as recomendacdes técnicas da cultura.

Considerando que o germoplasma esteja disponivel, seg{es de coleta ou
de introducdo e intercambio, a sequéncia dos trabalhos mxigedimentos no sentido
da sua caracterizacdo e avaliacdo. Estudos realizado€. etanephora utilizando
caracteres fenotipicos (SOUZA et al., 2002b; SOUZA e2@03b; 2005; FONSECA et
al., 2006) e marcadores moleculares (SILVESTRINI et al., ZBBRRAO et al., 2009)

tém demonstrado haver ampla variabilidade dentro do germaplesnservado nas
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colecbes brasileiras. Todavia, ndo ha registro de cagpes da diversidade entre
acessos de diferentes instituicdes, o que pode seramfifatante em futuros programas
de melhoramento.

Neste contexto, cabe ressaltar que informagdes adequadagetessglasma séo
de grande valia. Entretanto, estas dependem em grande gartayaliacdo e
caracterizacdo adequada da variabilidade genética contida nelsg@es, uma vez que,
para a formagéo de populacdo-base os melhoristas témeedado o intercruzamento
entre cultivares superiores e divergenteBREIRA e PEREIRA, 2006). Objetivando
esse tipo de informacéo, diferentes estratégias ténadmtadas na tentativa de estimar
a variabilidade genética e, consequentemente, aumentgard®s genéticos em

programas de melhoramento.

2.5. Diversidade genética

A definicdo de diversidade genética foi postulada como ‘“qualquer medida
guantitativa ou diferenca genética, estando ao nivel de segu@nnivel de frequéncia
alélica, que é calculada entre individuos, populactespguies” (NASS, 2001).

Em um programa de melhoramento, o estudo da diversidadecges@tibancos
de germoplasma € de primordial importancia, principalmenieicio do programa, na
definicdo de estratégias de trabalhos. O termo pré-nagifemte refere-se justamente a
esses estudos que visam o conhecimento prévio do materiatgeaéiando assim,
como um importante elo entre 0s recursos genéticospeogsamas de melhoramento
(NASS, 2001; PEREIRA PEREIRA, 2006; BOREM, 2009

A importancia do pré-melhoramento, voltado para a esp&cieanephora
envolve a estimacdo da divergéncia genética e apressaac@lmente duas acdes: a
identificacdo de progenitores divergentes para cruzamentas identificacdo de
progenitores produtivos e similares que, ao serem propagadesatwamente e
agrupados, poderdo resultar em variedade clonal uniforme alt@erendimento
(FERRAO, 2004).

Bons progenitores para melhoramento genético deverdoipossiias altas e
divergéncia genética; ser complementares e estawgigssuir as caracteristicas de
interesse no melhoramento. A expectativa de que paisydivers proporcionem bons
hibridos decorre do fato de que, se dois pais sdo préximosogenette, entre si, a
tendéncia é de que compartilhem muitos genes ou alelo®mmmte no cruzamento

destes havera pouca complementaridade e baixo vigor €m tar baixo nivel de
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heterozigozidade alélica no cruzamento (GHADERI et al.,, 1984;CENER e
MACKAY, 1996; CRUZe CARNEIRO, 2006).

Entretanto, quando dois pais sdo mais distantes genetitengé admitido que
eles difiram de forma crescente no nimero de lomms guais os efeitos da dominéncia
estao evidentes, contribuindo, consequentemente, pararamaaifestacédo da heterose.
Dessa forma, o apropriado € selecionar, como pais, doistiggs com bons
desempenhos e ndo relacionados geneticamente, contrilmaindom arranjo genético
diferente e mais proveitoso (GHADERI et al., 1984; FALCONERIACKAY, 1996;
CRUZ e CARNEIRO, 2006

Segundo CRUZ£ CARNEIRO (2006), duas sé&o as maneiras de se estimar essa
diversidade, sendo a primeira de natureza quantitativaugra preditiva. Para isso, tém
sido utilizados os dados de pedigree; dados morfolégicos; dadpsmicos, obtidos da
analise de isoenzimas e proteinas de reserva; e maiseraeete dados baseados em
marcadores de DNA que permite diferenciacdo mais confiangke egendtipos
(MOHAMMADI e PRASANNA, 2003).

Entre os métodos de natureza quantitativa de avaliacativelsidade, ou da
heterose manifestada nos hibridos, citam-se as andl@éscas, onde séo avaliados
tanto a capacidade geral e especifica de combinacdo, coniwénta a heterose
manifestada nos hibridos.

Por sua vez, os métodos preditivos envolvem andlisesvaridiias. Essas sao
amplamente utilizadas em estudos de diversidade genétiependente do tipo de dados
analisados, sejam eles morfo-agronbmicos, bioquimicos wwleculares
(MOHAMMADI e PRASANNA, 2003). Entre as técnicas multivariadatslizadas,
destacam-se os métodos de agrupamento e as analisesealsadigyrafica por meio de
componentes principais, variaveis candnicas ou projecadistdacias (CRUZ, 2008).

Dentre essas, atencdo especial € dada as técnicas de agtopaiizadas na
classificacdo das subamostras de cole¢bes de germopasrgaupos, de forma que
exista homogeneidade dentro e heterogeneidade entre os.gPapa isso duas etapas
estdo envolvidas: escolha de uma medida de similaridade (onildisdade) e a ado¢ao
de uma técnica de agrupamento para a formacdo dos grupos (€ERBRNEIRO,
2006).

As estimativas de dissimilaridade atendem aos objetivos dbornsh por
guantificarem e informarem sobre o grau de semelhan¢a alifedenca entre dois

genotipos, populagdes ou individuos. Os valores de dissiaitiripodem ser calculados
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utilizando diferentes métodos estatisticos dependendo do ntwnjde dados
(MOHAMMADI e PRASANNA, 2003).

Segundo CRUZ£ CARNEIRO (2009, as medidas mais comumente usadas sao
as Distancias Euclidiana Média e a Distancia genedaliz'e Mahalanobis @p. Essa
ultima apresenta a vantagem de levar em considerag@oratacdes residuais entre os
caracteres disponiveis. Quando se dispde de varios carpotewdsr de B pode ser,
alternativamente, estimado a partir das médias dos dmilginais e da matriz de
covariancias residuais (matriz de dispersao), ou a partiados transformados. Por sua
vez, esta matriz de disperséo € estimada a paréinskos com repeticdes, o que limita
muito a utilizagdo da dispersao generalizada de Mahalanobis

Elevado nimero de estimativas de medidas de dissimilaridadgrocessos de
agrupamento, € desejavel ter informacdes relativas a cadte ggenotipos de forma a
facilitar o reconhecimento visual de grupos homogéneos. ifaradois métodos de
agrupamento sdo mais comumente usados: de otimizacdo eui@ma(CRUZ e
CARNEIRO, 20086).

Nos métodos de otimizacao, realiza-se a particdo do ¢onjlengenotipos em
subgrupos ndo-vazios e mutuamente exclusivos por meio adminacdo ou
minimizacado de alguma medida preestabelecida. Um dos osétiedotimizacdo mais
comumente empregados no melhoramento genético é o propostogher, citado por
Rao (1952).

Nos métodos hierarquicos, 0os genoétipos sdo agrupados poooesgy que se
repete em varios niveis até que seja estabelecido um demdaogra diagrama de
arvores. As delimitacdes podem ser estabelecidas por ameexisual, em que se
avaliam pontos de alta mudanca de nivel. Entre os métogi@sdhiicos utilizados na
analise da diversidade destacam-se: método de ligacdosiisipiple linkage); método
de ligacdo completa (complete linkage); método de digagédia entre grupos ou
UPGMA (Unweighted pair-group method using arithmetic avarages)metodo da
variancia minima de Ward. Segundo CRUZ (2008), a literatumaftenecido boas
discussdes acerca das propriedades e dos problemas inareaddesum desses métodos,
dessa maneira a escolha de uma dessas técnicas deperaterdd endos objetivos em

questao.
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2.6. Modelos mistos

O método da ANOVA, desenvolvido no comeco do século por Figher
tradicionalmente utilizado na estimacdo dos componentegrniincia. Este método
requer algumas condi¢cBes para que as estimativas poraliageejam confiaveis, entre
elas: balanceamento dos dados e auséncia de efeito® fadeatorios juntos no mesmo
modelo. Se todos estes pontos forem contemplados, a AN@Auzird resultados ndo
tendenciosos (DUARTE, 2000).

RESENDE (2007) enumera uma seérie de motivos pelos quaisendeve utilizar o
método de quadrados minimos para a analise de dados noamahtos de espécies
perenes, como:

- presenca simultanea de efeitos fixos e aleatoriosasmno modelo;

- desbalanceamento provocado por morte de plantas;

- possibilidade de se obter estimativas negativas dencas

- medicdes repetidas em um mesmo individuo durante \&m@sou épocas.

Isso faz com que estas medicdes sejam correlacionadasgd do tempo, o que
fere a independéncia e homogeneidade dos erros, pressupdEisi@as para efetuar a
ANOVA.

O termo medidas repetidas € usado para caracterizaunaedss realizadas no
mesmo individuo, ou na mesma unidade experimental, pordeaisa vez. Um estudo
basico de medidas repetidas consiste em um experireentgue 0s tratamentos sao
completamente aleatorizados as unidades experimentailadassao coletados mais de
uma vez para cada uma dessas unidades (DIGGLE, 1988).

Dado longitudinal € um caso especial de medidas repetidagja, sdo medidas
repetidas nas quais as observacdes sao ordenadas peloRQerfggma mais geral, dados
longitudinais podem ser definidos como medidas repetidaguaés as observacdes nos
individuos ndo foram aleatorizadas, dando origem a coresa@itre medidas. Pode-se
dizer também que dados longitudinais sdo regulares kgaoeao tempo, quando o
intervalo entre duas medidas consecutivas quaisquerséante durante o estudo e séo
balanceados em relacdo ao tempo quando as observagdeslsgadas nos mesmos
instantes de tempo em todas as unidades experimentais (HERRE,

Os experimentos longitudinais, comuns em espécies perémesptno objetivo
estudar o comportamento de um carater durante varios anetamas. A principal
caracteristica dos estudos longitudinais é que, devidot@adaas observacdes serem

repetidas em um mesmo individuo, essas medidas tendemcarrelacionadas, com

16



variancias ndo-homogéneas e dependentes. Tal corrplagécser modelada por meio
de uma estrutura de covariancias (RIZZATTO, 2011).

Uma das principais razdes para usar o modelo misto no melbato de espécies
perenes é a ocorréncia destas medidas repetidas. Isbmséguido por meio da
modelagem da parte aleatéria através da inclusdo de uma metnzariancias-
covariancias. Modelar uma estrutura de covariancias a@dapé essencial para que as
inferéncias sobre as médias sejam validas (LITTELdl.et1996).

A metodologia dos Modelos Mistos, proposta por Hendeesod 949, para ser
utilizada na avaliacdo genética de bovino se apresentadaripeddra vez em 1973, tem
sido mais propicia para as analises de dados em programeghtbramento genético de
culturas perenes e o seu uso foi mais intensificado a gastanos 80 devido aos avangos
computacionais. Define-se como modelo misto aquele que coaf&itos fixos e
aleatérios no mesmo modelo, independentemente da média gl erro experimental,
sempre classificados como fixos e aleatoérios, respestnte (RESENDE, 2002b).

Nesta metodologia € aplicado o procedimento REML/BLUP aol rdee
individuos (REML = Restricted Maximum Likelihood e BLUP = Bestear Unbiased
Prediction), em que o REML faz a estima¢cédo dos compeseie variancia e o BLUP a
predicéo dos valores genéticos (RESENDE, 2002a).

RESENDE (2007) listou uma série de vantagens de se utilizexdelo misto,
entre elas:

- modelar tanto os efeitos fixos quanto os aleatorioslsaneamente;

- ndo infringe a pressuposicdo da independéncia, pois modetaredacido intra-
individuo;

- em desbalanceamento de dados as estimativas dos efeitostamentos sdo mais
precisas;

- ndo é afetado pela translacdo (mudancas na classifidas&feitos no modelo);

- ndo geram estimativas negativas de variancias.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Analises dos caracteres agrondmicos

Em julho de 2009, quatro ensaios foram implantados na #@aemerimental da
EPAMIG em Oratérios, Minas Gerais, localizado na latitk@d¥®4 S, longitude 42°49
W e latitude 450 metros. O local onde foi implantado os @érpetos possuem condi¢cdes
edafocliméticas favoraveis a producao de Coffea canephorstatmale Minas Gerais e
também sdo consideradas regibes promissoras paravm @dita cultura. Sendo dois
ensaios envolvendo, ao todo, 67 genétipos de C. canephora vdloukauitrés
testemunhas comuns (3629-11, 3628-2 e 513); e dois ensaios eduolaertodo, 44
gendtipos de C. canephora var. robusta e duas testemunhas(2886-134 e 3336)-
139 (Tabela 1). Estes gendtipos pertencem ao Banco de Gesmapla C. canephora
da EPAMIG. Os ensaios foram implantados sob o delineamepéoimental de blocos
completos com tratamentos casualizados, em cinco géeete parcelas experimentais
constituidas de uma planta, no espacamento de 3,0 x 1,5 m.

As avaliagdes ocorreram nos meses de junho e julho deZN,2012 e 2013

Foram feitas avaliacdes de onze caggagondmicos sendo eles

-Vigor Vegetativo (Vig)

O vigor vegetativo foi avaliado pelo aspecto geral da plariservando-se o
enfolhamento, a coloracdo das folhas, o estado nutri@amabnidade dos cafeeiros. Foi
adotada escala de notas de 1 (planta totalmente depauperadaplante gltamente

vigorosa) nessa avaliacao.

Tabela 1 Acessos de Coffea canephora dos grupos Kouillou e Robusta do &anc
Germoplasma da EPAMIG/UF\Dratorios, MG.

Grupo kouillou Grupo Robusta
1 513 36 3628-45 1 3631-1 36 | 3375-66
2 3627-8 37 3628-46 2 3631-2 37 3376-8
3 3627-20 | 38 3628-47 3 3631-3 38 3376-9
4 3627-24 | 39 3628-48 4 3631-4 39 | 3377-12
5 3627-25 | 40 3628-49 5 3631-5 40 3630-5
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6 3627-27 | 41 3628-5 6 3631-6 41 3630-6
7 3627-28 | 42 3628-52 7 3631-8 42 3630-7
8 3627-29 | 43 3629-1 8 514 43 3630-10
9 3627-30 | 44 3629-4 9 3356-74 44 3631-9
10 3627-31 | 45 3629-7 10 3357-93 45 3631-10
11 3628-1 46 3629-8 11 3360-169 46 3631-11
12 3628-2 47 3629-9 12 3360-171
13 3628-3 48 3629-10 13 3361-13
14 3628-4 49 3629-11 14 3361-151
15 3628-10 50 3629-12 15 3363-122
16 3628-16 51 3629-15 16 3363-125
17 3628-17 52 3629-16 17 3365-144
18 3628-20 53 3629-17 18 3366-134
19 3628-22 54 3629-20 19 3366-138
20 3628-23 55 3629-23 20 3366-139
21 3628-24 | 56 3629-24 21 3367-101
22 3628-26 57 3629-25 22 3367-105
23 3628-27 58 3629-26 23 3367-96
24 3628-29 59 3629-27 24 3367-97
25 3628-32 60 3629-28 25 3367-98
26 3628-33 61 3629-29 26 3368-58
27 3628-35 62 3629-30 27 3370-47
28 3628-36 63 3629-31 28 3370-50
29 3628-37 64 3629-32 29 3371-19
30 3628-38 65 3629-34 30 3371-20
31 3628-39 66 3629-36 31 3371-22
32 3628-40 67 3629-37 32 3373-36
33 3628-42 68 3629-38 33 3373-43
34 3628-43 69 3629-39 34 3374-29
35 3628-44 | 70 3629-x 35 3375-65

- Avaliacdo da Reacéo a Ferrugem no Campo (RF)

O agente etioldgico da ferrugem do cafeeiro é o fungo Hemiestatix Berk.
& Br., pertencente a familia Pucciniacea, ordem Uredinalasse Basidiomycetes s
(ZAMBOLIM et al., 2005).

O patogeno infecta a face inferior das folhas, onde apaneeguenas manchas

de coloracdo amarelo-palida, de 1 a 3 mm de didmetro, que rayaltiegindo até 2 cm,
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apresentando aspecto pulverulento, com producdo de urediniésp®rosloracao
amarelo-alaranjada. Na face superior das folhas, a damuga manchas cloréticas
amareladas, correspondendo aos limites da pustula na faeeorinfCOSTA,;
ZAMBOLIM; RODRIGUES, 2007)

A reacdo a ferrugem foi realizada nos meses de picoatgamo campo (entre
marco e julho), conforme critérios de avaliacdo pmexamwlos por Fazuoli (1991),

descritos abaixo.

Nota Tipo de Reagao Caracteristicas

Imune, sem qualquer sinal de infeccdo (sem reagi
resisténcia visivel).
Flecks (reacdo de hipersensibilidade) visi
2 Resistente  macroscopicamente; lesdes cloréticas; pequ
tumefacdes. Nao ocorre esporulagéo.
Moderadamente Flecke?; lesbes cloroticas qeralme,nt_e esporuland
3 Resistente boroNIa, pequenas tumefacoes. In|£:|o da esporu
(lesbes pequenas pouca esporulacao).
Flecks; lesGes cloréticas, tumefacbes. Em gere
Moderadamente lesbes gst.éo associgdas com 'Eumefa(;c”)es e pt
4 Suscetivel ca,ra.cterlstlca's dos tipos cEe racdo 2 e 4 (com p
média ou maior esporulacédo). Ocorre portanto mis
de lesdes. Ocorre média esporulagao.
Lesdes com esporulacéo intensa e presenca de 1
pustulas grandes.

1 Imune

5 Suscetivel

- Avaliacdo da Reacéo a Cercospora no CampRC)

Conhecida também por mancha-de-olho-pardo ou olho-de-pomba, a
cercosporiose € causada pelo fungo Cercospora coffeicola B&#&okKe., pertencente
a familia Dematiaceae, ordem Moniliales, classe dos sumggosporicos (ZAMBOLIM;
VALE; ZAMBOLIM, 2005).

Os sintomas nas folhas manifestam-se como manchasdaces, de coloracdo
castanho-clara a escura, com centro branco-acinzergadse sempre envolvidas por
halo amarelo, dando a lesdo um aspecto de olho. No dastiesdes aparecem pequenas
pontuacdes escuras que correspondem a estruturas repdatiuago. (ZAMBOLIM;
VALE; ZAMBOLIM, 2005).

Avaliacéao foi realizadaa época da atribuicdo da nota de ferrugem, em plantas

individuais considerando notas de 1 a 3, sendo:

Nota Tipo de Reacao Caracteristicas
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1 Imune Plantas que ndo apresentaram incidéncia da doen

2 Moderadamente Plantas com baixa incidéncia de doenca
Resistente
3 Suscetivel  Plantas com grande incidéncia de doenca.

- Numero de ramos ortotropicos (NROTt) e plagiotropicos (NRPIa)
Foi obtido por contagem do niimero de ramos ortotropicosg@piapicos.

- Altura das plantas (API)
Os cafeeiros tiveram suas alturas determinadas em ceost@am), pela medida
da ramificacdo ortotropica principal, do nivel do solo atéltimo ponto apical do

cafeeiro.

- Didmetro da copa (DCo)
O diametro da copa das plantas dos ramos ortotrépicos, fadtopor meio de

uma régua e determinado em cm. Foram avaliados conjuntaomnta altura.

- Diametro dos ramos ortotropicos (DCau)
Foi tomado por meio de paquimetro, na base dos ramos pitosGe

determinados em mm. Foram avaliados conjuntamente contiprdade.

- Maturacao (Mat)
Na época da atribuicdo de notas ao vigor vegetativo, asatadsrdos cafeeiros
foram classificadas em precoce, média e tardia, eedebnotas de 1 a 3 para esses

atributos, respectivamente.

- Tamanho dos Frutos (TFr)
Avaliacdo do tamanho dos frutos, quando a maior partautos e encontraram
maduros, na época da avaliacdo do vigor vegetativo, adotamdtasede 1 a 3, sendo: 1

frutos pequeno; 2 frutos médio; 3 frutos grande.

- Produtividade (sc/ha)
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A produtividade dos cafeeiros em todos os experimentos/dtiada colhendo
todos os frutos da parcela experimental que, posteriormenteterminada o volume

total (Vol) e por meio da express@drod = (%* Vol)/360, foi determinado a

produtividade. Onde 4,5 é area planta e 360 é fator de tnamagfo de volume para saca
de café beneficiado.

3.2 Andlises estatisticas

As analises estatisticas foram realizadas considermmrdmrdagem de modelos
lineares mistos (procedimento REML/BLUP) por meio do softwategén (RESENDE,
2002a), em que os componentes de variancia sao estimadosgielto da maxima
verossimilhanca restrita (REML) e os valores genotipicedifars pelo melhor predicdo
linear ndo viesado (BLUP). Essa metodologia foi adotada wenague nos modelos
matematicos utilizados ha presenca de efeitos fixosagGaios concomitantemente e/ou
as avaliacdes realizadas durante varios anos (repetidesipo) nos mesmos individuos
(plantas) possibilitam a correlagdo entre si destaiias (RESENDE, 2002 modelo
misto permite modelar as matrizes de variancias e iéowagas dos efeitos aleatorios bem
como do residuo, e consequentemente, avaliar a correlacénpo e também outras
possiveis estruturas de correlacdo presente entre s efliatorios do modelo, o que
nao seria possivel utilizando-se o método de estimacaupdrados minimos (BUENO
FILHO e GILMOUR, 2003; PIEPHO et al., 2003; GILMOUR et al., 2004; CAMRBO
et al., 2005; RESENDE, 2007; MARIGUELE et al., 2011).

As equacbes de modelo misto (RESENDE, 2002a) foram utilipadagredizer
os valores genotipicos dos acessos dentro de cada grupocd@ephora, kouillou e
robusta. Como 0s genatipos (exceto as testemunhas) mic@nmains aos dois ensaios
de cada grupo, os blocos experimentais caracterizampse imcompletos e, portanto,

foram analisados com o modelo:

y=Xm+Zg+Wb+Ti+Qp+e,

em que: y: vetor de dados de dimensdes n x 1, em que n é erondm
observacdesm: vetor dos efeitos das avaliacbes dos individuos npagmedidas
repetidas no tempo), assumidos como fixos somados ia g&wl; g: vetor dos efeitos
genotipicos totais de clones g~N (6%); sendo | a matriz identidadesé; a variancia
genotipica b: vetor dos efeitos de blocosM+0, Is%,) ¢?% avariancia ambiental entre

blocos i: vetor dos efeitos da interacdo gendtipos x medicd¢g0;-I6%); sendocs? a
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variancia da interacdo gendtipos x medigPesetor dos efeitos de ambiente permanente
p~N (0, Is%), sendas?, avariancia de ambiente permanente; e: vetor de erros muos
e-N (0, | 6%), sendoc? a variancia residual X, Z, W, T e Q: matrizes de incidéncia
para os efeitos ng, b, iep, respectivamente (RESENDE, 2007).

A significancia de cada fonte de variacéo para cadatesisica foi estimada pela
analise de deviance (ANADEV) da seguinte maneira (RESENDE, 2007):
- obtém-se os valores das deviances para 0 modelo corfgeidodos efeitos) e para
cada um dos efeitos do modelo (sem referido efeito desse);
- em seguida, faz-se a diferencga entre as deviancesdieloysem o efeito a ser testado
e com 0 modelo completo, obtendo a razdo de verossimilljiaRga
- testa-se, via LRT, a significancia dessa diferencadasaneste do qui-quadrado com 1
grau de liberdade, a 1 e 5% de probabilidade.

Foram estimados, com base nos componentes de variapnsiaseguintes
parametros genéticos e coeficientes de determinacdocatdoacom as equacdes
propostas por Resende (2002b,):

1°: 6= variancia genotipica;

2°: 6%y = variancia ambiental entre blocos;

3°: ¢% = variancia fenotipica;

4°: ¢°gm = variancia da interacdo genotipos x ambientes (colheitas);
5° o %perm = Variancia dos efeitos de ambiente permanentes;

6°: 0% = variancia residual.

7°: &y = coeficiente de determinacéo dos efeitos de blocosrmiesla pela expresséo

2
2pp = 20
c“bl = >
8°: Zym= coeficiente de determinacdo dos efeitos da interacdoigenét medicoes.
Determinada pela exprességm = ”af;"

9°: Gperm= coeficiente de determinacéo dos efeitos de ambiente pemteeDeterminada
o’prem

o’f
10°: Ky = herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplsgja, dos efeitos

genotipicos totais. Determinada pela expre#sSgo= %

pela expressa@’perm =
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11°: F¥m: herdabilidade ao nivel de média de gendtipos. Determinada pelessio

2

h*m = —a >— em que m: numeros de medi¢des e b: nimeros de blocos.
9+ (50 +(ax3)

12°: ACq4: acuracia da predicdo de valores genotipicos. Determinddaeperessao
ACg =Vh’m

13° fmed correlacdo genotipica através das medicBes. Determipeldaexpressao

o’g
o’g + o*gm

rmed =

A diversidade genética tem sido avaliada por meios de tédri@magtricas, por
processos preditivos. Na predicdo da divergéncia genétiias wéetodos multivariados
podem ser aplicados, dentre eles, cita os métodos aglios. Este difere dos demais,
em razdo de dependerem fundamentalmente de medidas dalaliskde estimadas
previamente, com a distancia Euclidiana ou a de Mahakridia estudo da diversidade
foi utilizado as medidas de dissimilaridade de Mahalanmdnigue tem a vantagem, em
relacdo a distancia Euclidiana, de levar em consideecaaelacdo entre os caracteres

consideradasEstimacéo de B

DZii’ = 51§’

.. matriz de covariancia e variancia residual
O [dide....d]

d=Xi1 X1

d-=Xiz2 Xi2

Para delimitacdo dos grupos, utilizou-se a técnica dezat@@d proposta por
Tocher, citado por Rao (1952).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Populagao de kouillou

Sao apresentadas na Tabela 2 as andlises de deviance (ANADES)
significancias do teste de razdo da verossimilhanca (LRT3, gsmefeitos gendtipos e
gendtipos x medicdo das andlises conjuntas das cardcasriagrondmicas: vigor
vegetativo (Vig), reacdo a ferrugemHF), reacdo a cercosporRE), nimero de ramos
ortotropicos (NROrt), nimero de ramos plagiotropicos (NRI&)ra das plantas (ARI)
diametro da copa (DC&)diametro dos ramos ortotropicos (DCau) cujas medi¢c@Gamfo
realizadas entre 20HR013 e das caracteristicas; maturacéo (N&tanho dos frutos
(TFr) eprodutividade (sc/ha) realizadas em 2012 e 2013, quando houve prddugie,
primeira e segunda safra respectivamente da populacaoud®iKo

Os testes de razéo da verossimilhanca (LRT) mostraraamgstdos valores das
variancias genotipicagfeitos significativos para o grupo Kouillou (p<0,05) para as
caracteristicas Vig, RF, RC, NROrt, NPla, Alt, DCo, DCau/kascom excecdo para 0s
carateres maturacdo e tamanho dos fruilmdicando a existéncia de variabilidade
genética na populacdo em estudo, sinalizando que as possikildadeelhoramento
deste material para o desenvolvimento de futuras cultigaepromissoras. As mags
variabilidades verificada foi nos caracteres altura detgl@d, = 43,38), seguida de
diametro da copasfy = 26,53) e produtividaderfy = 7,65) (Tabela 3).

Para reacdo a ferrugem o valor obtido foi«fg = 0,10, embora de baixa
magnitude, este valor é de extrema importancia, pois dg#raom presenca de
variabilidade entre os gendtipos e a possivel selecao dalinos resistentes ao patégeno
Hemileia vastatrixPETEK et al. (2006), encontraram valor de 0,694 paraé&asiasta
ferrugem em progénies.

Alguns trabalhos obtiveram resultados semelhantes aesvaldlos nesse estudo.
FONSECA (1999), estudando 80 genétipos de C. canephora, observouéacaate
diferencas significativas (p<0,01), entre os clones de Cafgilon para todas as
caracteristicas avaliadas. FERREIRA (2003), estimando pac@amgenéticos de 40
genotipos de C. canephora, detectou diferencas significaRv@s0() para 13 das 14
caracteristicas avaliadas. VENEZIANO (1993), estudando 18 progini@scanephora

de polinizagcdo aberta, observou diferencas significatii&s0,01) para todas as
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caracteristicas estudadas. VENEZIANO et al. (2003), estudanddoBéscde café
Conilon, observaram diferencas significativas (P<0,01)edeentre sete caracteristicas
avaliadas, caracterizando assim a existéncia de vatadgligenética entre os materiais
estudados.

De acordo com os resultados obtidos na Tabelas 2 e 3,spodé&rir que a
presenca de variabilidade genética significativa dos gendtjpms as diferentes
caracteristicas avaliadas, é provavelmente atribuicaoglo de reproducéo da espécie,
por ser oriunda de polinizacdo aberta e de materiaitiges altamente heterozigotos,
sendo compativeis com a literatura, que cita a grandebiliald@e genética em C.
canephora (FAZUOLI, 2006). Verifica-se que h4 indicativos faxgsgara a realizagao
do melhoramento para as caracteristicas avaliadas,d&@ém essa condicdo mostra-se
favoravel ao estudo da divergéncia genética.

O coeficiente de determinacdo dos efeitos de blode} ifwlica o quanto ha de
heterogeneidade ambiental entre as parcelas dentro da bleste experimento, 0s
baixos valores do’g, entre 1 e 20 %, mostra que o delineamento utilizado téeefe e
a capacidade de teste foi adequada, isto €, houve boa hoidadenentre as parcelas
dentro dos blocos e os genotipos aproveitaram muito beandgGes ambientais a que
foram submetidas (Tabela 3).

Um fator que pode ter favorecido esta eficiéncia foi @ des uma planta por
parcela. Segundo varios autores (LAMBERTH e GLADSTONE, 1983; GOME®;
RESENDE, 2002b), parcelas contendo um unico individuo e roamr numero de
repeticbes melhoram as analises estatisticas em espEzenes. RESENDE (2002b
indicou como tamanho ideal o plantio de uma a seis plpotgsarcela nas etapas iniciais
e intermediarias destes programas. Por outro lado, oaeatta ainda que o uso de uma
planta pode acarretar problema de perda de parcela, fatm@ssejavel para a analise
estatistica, 0 que pode tornar as comparacdes genétimasgjcse ndo for adotado o
procedimento BLUP. Parcelas de uma planta tém sido adotaidagpamente no
mehoramento florestal em vérias partes do mundo elgamas empresas privadas de
celulose no Brasil (AGUIAR et 312011)

Na tabela 2 pode ser verificado que o efeito da interacauiges x ambientes
(¢%) foram significativog(p<0,05) para as caracteristicas reacéo a ferrugenmiimero de
ramos ortotrépicqgsdiametro da copadiametro dos ramos ortotropico, maturacdo e
produtividade. Os coeficientes de determinacdo genotipos caoedZym) de

produtividade, DCae RF (17, 15 e 14% respectivamerftgam os mais elevados
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(Tabela 3). Isto confirma que quanto maior 0 numero adedf@¢ maior serd a
probabilidade de ocorrerem diferengas entre anos (ambjentpie avaliacdes onde os
valores néo oscilaram demasiadamente tendem a ajres@mores interacoes.

O coeficiente de determinacdo dos efeitos de ambienteapentes Ggern)
refere-se ao ambiente intrinseco da parcela (presengaedia, formigueiro, solo
compactado, etc). Gem fornece também a variacdo ambiental de um ano para® o
ou a correlacdo ambiental das observacdes dentro datagaao longo do tempo. Neste
experimento de populagdo de kouillou, os valores elevadoschakaforam para as
caracteristicas altura de plantas (40%) e didametro da(8@p@ (Tabela 3).

Os valores das herdabilidades com base na média de progérliesm(Tabela 3,
variaram entre 6% (numeros de ramos plagiotropiao84% (vigor). Provavelmente,
estes resultados estejam inflacionados pela interag@tiges x medicdes. Espera se que
com um nimero maior de avaliag6es (ano) o valofdedja de maior magnitude do que
observadaMISTRO (2013), estudando 21 gendtipos de C. canephora em seiasplh
observou a ocorréncia de valor elevado para herdabilidadebessm na média de
progénies para protudividade (71,08%). Em Coffea canephora, LEROY &984) (
encontraram, em genotipos pertencentes ao grupo Congelésguintes estimativas de
herdabilidade com base na média de progénies; 0,28, 0,15, 0,14 e 0,38 para
primeiras, segunda, terceira, quarta e quinta colheitas dmeno para os valores
acumulados de colheitas respectivamente.

De maneira geral, os valores preditos ndo sado iguaisvaloses genéticos
verdadeiros; proximidade entre esses dois valores é traghetidacuraciaACy), a qual
mostra o grau de confiabilidade dos resultados na avaliacétiogetio carater. Quanto
maior o valor desse parametro na avaliacdo para umuedelo carater, maior € a

confianca na avaliacdo e nos valores genotipicos pse@RESENDE, 2002b).
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Tabela 2 Analises de deviances (ANADEYV), significAncias do teste d@orda verossimilhanga (LRT), referentes as caractagstigor vegetativo
(Vig), reacdo a ferrugem (RF), reacao a cercéspora (R@)em de ramos ortotropicos (NROTrt) e plagiotropicos (NRRI&)ra das plantas (ARI)
didmetro da copa (DCo), diametro dos ramos ortotropicos (D@atracao (Mat), tamanho dos frutos (Té&produtividade (Sc/ha) realizadas entre
2010 e 2013 no experimento de gendtipos de Coffea canephora populagbw kouiOratérios, MG.

Ano 2010/11/12/13
Efeito Deviancé
Vig RF RC NROrt  NRPla AP DCo DCau Mat  TFr sc/ha
Genétipos 1902.01 60654 -1111.62 1867,60 411643 741653 782920 204303 16.72 -26,46 406887
Gﬁgg}'@%"essx 1889.90 617,02 -1134.49 1860,10 4113,61 7404,73 783134 205956 57,54 -28,00 408058
Modelo Completo  1889,86 580,1 -1135,31 185579 4111,32 7403,99 7824,47 2038,77 1355 -29,45 4063,84

LRT (2)2
Ano 2010/11/12/13
Vig RF RC NROrt NRPla API DCo DCau Mat TFr sc/ha
Genoétipos 12,15 26,43 23,69 11,90 5,11 12,54 4,73 526 3,17 2,99 503
Genotipos X 0,04 36,9 0,82 4,31* 2,29 0,74 6,87 20,79 43,99 1,45 16,74
Medicdes

" X? (Qui-quadrado) tabelado: significativo a 5% (3,84); ns = nadfisigtivo.
! = deviance do modelo ajustado sem os efeitos correspondentes.
% = Teste de Raz&o da Verossimilhanca.
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Tabela 3. Média, componentes de variancia e parametros gen@idcasas caracteristicas vigor vegetativo (Vig), reacd@ragem (RF), reacdo a
cercéspora (RC), numero de ramos ortotrépicos (NROrt) @pidgicos (NRPIa), altura das plantas (API), diametroags (DCo), didametro dos ramos
ortotropicos (DCaug produtividade (Sc/ha) avaliadas em 70 gendétipos do grupo koddl®@anco de Germoplasma da EPAMIG/UFV.

Parametros g RF RC NROTt NRPla API DCo DCau Sc/ha
2 0,24 0,10 0,014 0,39 4,93 43,38 26,53 0,73 7,65
o2 0,00 0,09 0,00 0,15 22,54 2,97 15,37 2,23 96,97
0% 3,06 0,71 0,14 3,60 457,44 439,90 539,29 15,33 579,02
o 0,19 0,02 0,01 0,05 0,17 0,20 0,19 0,15 0,08
- 0,00 0,14 0,02 0,04 0,05 0,01 0,03 0,15 0,17
Coerm 0,33 0,13 0,03 0,26 0,22 0,40 0,37 0,17 0,06
2 0,08 +- 0,02 0,15 +-0,03 0,10 +- 0,02 0,10 +- 0,03 0,01 +- 0,01 0,09 +- 0,02 0,04 +-0,01 0,04 +- 0,02 0,01 +- 0,01
M 0,64 0,54 0,53 0,43 0,06 0,47 0,46 0,29 0,09
ACq 0,80 0,74 0,73 0,66 0,25 0,69 0,68 0,54 0,30
Fmed 0,97 0,54 0,83 0,72 0,18 0,94 0,63 0,25 0,07
Média 5,24 1,92 2,07 4,64 33,38 98,17 90,02 16,51 27,21

! ¢%4: variancia genotipicas?: variancia da interagcdo genoétipos x medic@és;variancia fenotipica;s: coeficiente de determinacéo dos efeitos de blodgs; ¢
coeficiente de determinacéo dos efeitos da interacaoigenét medicdes;’em coeficiente de determinacdo dos efeitos de ambienteaperte; k. herdabilidade
de parcelas individuais no sentido amplo , ou seja, dos efgitmgipicos totaish?y: herdabilidade ao nivel de média de gendtipds,: acuracia da predicdo de

valores genotipicosiéd correlagdo genotipica através das medicdes; Média: médiadgesxperimento.
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A classificacdo dos valores de acurécia, foram desgoitr RESENDE (2002b).
Este autor relaciona o alto valor de acurécia para wafoegores que 0,70, médio para
valor entre 0,40 e 0,70 e baixos para valores menores queNeglt@ sentido acuracias
acima de 0,70 foram obtidas para as caracteristicas, wagetativo, reacdo a ferrugem
e reacao a cercospora (0,80, 0,74 e 0,73 respectivameme@svaédios para nimero
de ramos ortotropicosaltura das plantasdiametro da copa& didmetro dos ramos
ortotropicos (0,66, 0,69, 0,68 e 0,54 respectivamente) e vdlabess para nUmero de
ramos plagiotropicos e produtividade (0,25 e 0,30 respectitainéTabela 3). As
acuracias obtidas para os caracteres Vig, RF e RCaindita qualidade experimental
e, portanto, seguranca e eficiéncia na selecao.

Segundo RESENDE (2007) uma maneira de constatar se a intgeagiipos e
medicdes é simples ou complexaor meio do valor da correlacdo genotipica ao longo
das medicbes fkq. Estimativas iguais ou maiores que 0,70 indicam que agéere do
tipo simples ao passo qugdmenor que 0,70 a interacdo é complexa. VENCOVSKY et
al. (1992) e MAIA et al. (2009) expdem a situacdo em que oadmeracdo genotipos
X ambientes, mas a sua magnitude ndo afeta excessivanutagsificacdo dos gendtipos.
Quando isso ocorre esta interacdo € do tipo simples, ab gass falta da correlacéo
entre o ordenamento do gendétipo de um ano para outrotacaurea interacao do tipo
complexa, dificultando a selecdo de materiais ma&verst e de maior amplitude de
adaptacdo. Nesta populacdo, as caracteristicas vigor, r@aggrgosporanamero de
ramos ortotropicos e altura da planta com os valasesde 0,97, 0,83, 0,72 e 0,94
respectivamente, mostraram que a interacao, nesteccaisoples (Tabela 3).

As medidas das dissimilaridades genéticas, estimadas pefagidis genéticas
de Mahalanobis entre os pares de genétipos (dados ndo agutesgritentificaram, para
0 grupo kouillou, os pares de gendétipos mais dissimilaragfd3628-16/3629-17, 3628-
2/3629-39, 3628-4/3629-39, 3627-29/3629-39 e 3628-1/3629-39, imvAriando
56,36 a 59,98. Os pares de genoétipos mais similares foram: 3629-4/3629-25, 3629
24/3627-27, 3629-12/3629-26, 3627-31/3629-25 e 3629-23/3627-27, G0mddiando
0,95a2,72.

Os gendtipos 3629-39, 3628-16 e 3627-29 destacaram-se como as mais
dissimilares entre os 70 gendtipos, com as seguintesaéstale Mahalanobis médias
(DMM): 34,60, 32,77 e 28,22. O gendtipo 3629-39 destacou-se como umales
dissimilares de todas, com DMM igual a 34,60, estando envolvida ens Z0 agaaiores

distancias registradas, além de apresentar, tambénstémaia de magnitude mais
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elevada, verificada com o genétipo 3628-4. O gendtipo 3628-E8aou-se como a
segunda mais dissimilar, com DMM = 32,77, estando envolvida etasl80 distancias
registradas Os gendtipos 3629-31, 3629-20, 3629-24 mostraram-se como as mais
similares, com DMM de 11,52, 12,02 e 12,09, respectivamenteazin de ter exibido
a menor distancia média entre os pares de distanciag@asm

Apesar do genoétipo 3629-39 mostrar-se como mais divergenteslagio as
demais, deve-se ter cuidado para elege-o em um programeelderamento, por
apresentar caracteristicas desfavoraveis, como patencial de producéo e baixo vigor
de planta. No entanto, o genoétipo 3628-2, possui uma divergémei@na, com as
seguintes distancias de Mahalanobis médias (DMM): 25,#0epge as mais produtivas,
apresenta produtividade média acima da média geral.

FERRAO (2004), estudando a dissimilaridade genética entre cloneaféle
Conilon em dois locais, encontrot?iD maximo de 211,70 e D%i’ minimo de 1,28.
FONSECA (2006), estudando clones componentes de trés variedades @o
INCAPER, estimou distancias’@® de magnitudes variando de 0,67 a 87,74.

A analise de agrupamento pelo método Tocher, citado por R@&2), utilizando
como medida de dissimilaridade as distancias genétiddalu@anobis, demonstrou que
0S genotipos pertencentes ao grupo kouillou foram agrupad8sgempos, sendo que a
maior concentracdo de gendtipos (68 no total) ficou alocagaimeiro grupo (Tabela
4). Da mesma forma, IVOGLO et al. (2008), utilizando o métodchdiq reuniu 21
progénies de meios irmaos de C. canephora em quatro grupasslistiragrupamento
de 32 clones de kouillou, componentes de trés variedadesscioelioradas, se fez em
trés grupos distintos (FONSECA et al., 2006).

Genatipos de grupos distintos devem ser cruzados visandorgdbige maior
variabilidade genética na descendéncia ou para obtencédo de ssiepbeterose na
descendéncia, para caracteres que exibem dominancia @R&is&NDE, 2007). Assim,
0S cruzamentos intrapopulacionais entre os genotipos Isaimiares de cada grupo
favoreceria a obtencdo de maior variabilidade genéticacddas progénies em relacéo
a variabilidade contida dentro da populacdo original, cerelo as caracteristicas
avaliadas.

Considerando os resultados das medidas das dissimilarigedétcas, analise
de agrupamento e das caracteristicas avaliadas, foi pogkwéficar os principais
cruzamentos intrapopulacionais para obter maior variatédidgnética, destacando:se
3628-2 x 3628-16; 3628-2 x 3628-1; 3628-2 x 3629-16; 362816 x 3628-4; 3627-29 x
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3628-29; e 3628-4& 3628-1, aumentando assim, a probabilidade de obter individuos
superiores na descendéncia.

A escolha das caracteristicas vigor vegetativo, reacderrugem, reacaa
cercospora, numero de ramos ortotropeakura das plantas para selecdo de individuos
baseou-se no fato de terem apresentado maiores magniadesa herdabilidade,
acuracia e correlacao genotipica através das medggie) a reacdo a ferrugem um dos
principais objetivos dos programas de melhoramento doicaf&iLVA et al., 2006,
BRITO et al., 2007). Visando aumentar a confiabilidade dos ressltadtdos, foi
utilizado também o indice de selecdo com base na soma de “ranks” (MULAMBA;
MOCK, 1978), o qual tem sido indicado na literatura por propoac melhores ganhos
simultaneos em varias situacdes (COSTA et al., 2004; SANT@IS 2007).

O ganho genético € diretamente proporcional a intensidadeldedo, a qual
guantifica o namero de individuos selecionados. Portantst@uaenor porcentagem de
individuos selecionados, maior o valor de intensidade dedsek maior ganho genético
Dessa forma, no presente trabalho, foi consideradeessidade de se trabalhar com 10%
de individuos selecionados, de acordo com ROCHA et al. (2p@®ite maior
eficiéncia nas etapas seguintes de selecao.

A nova média prevista com a selecao dos sete gendlipbsla 5) baseada na
reacdo a ferrugem foi de 1,64 valor 14,58% inferior a mgelial de todas as plantas
avaliadas no experimento. Da mesma forma, a reacdocaspera apresentou uma
reducdo de 4,34% com a selecédo, o vigor vegetativo das pkantd, 0256 superior a
média geral do vigor. O numero de ramos ortotropécakura das plantas foi 7,76 &6
5,99 % respectivamente superiores a média geral de caddelasa Baseado na soma
dos ranks das cinco caracteristicas, foram selecior@lgenoétipos 3628;3628-45
3628-4 3629-34, 3628-17, 3627-293627-30 (Tabela 5).
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Tabela 4: Agrupamento, pelo método de Tocher, de 70 gendétipos do grupo kouillo
pertencentes ao Banco de Germoplasma de Coffea canephoRANBGEUFV, com
base na dissimilaridade expressa pela distancia genéticahddaviobis, estimada a partir
de 9 caracteristicas.

Grupos Genotipos do grupo kouillou

1 3629-4 3629-23 3628-46 3629-1 3628-32 3627-25 3629-30
3628-48 3628-26 3627-27 3629-11 3628-20 3627-20 3628-35
3629-10 3628-23 3629-17 3629-27 3628-3 3628-37 3629-36
3629-x  3628-2 3627-30 3627-28 3628-42 3629-15 3629-25
513 3629-32 3628-5 3628-38 3628-44 3629-28 3629-8
3628-39 3629-26 3628-40 3628-45 3629-34 3629-29 3629-7
3628-49 3628-27 3629-38 3628-52 3628-4 3628-24 3627-8
3629-37 3629-9 3629-16 3627-31 3629-12 3628-10 3629-31
3628-36 3627-29 3629-24 3628-33 3629-20 3628-43 3628-17
3628-1 3628-29 3628-47 3628-22 3627-24

3628-16
3 3629-39
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Tabela 5. Valores genotipicos preditos (VQ), classificacao (R¥ete gendtipos do grupo Conilon e valores relativos aoeiri Mulamba e Mock
(1978) (lj), para as caracteristicas vigor vegetativo (Vegg¢do a ferrugem (RF), reacdo a cercéspora (RC), nideeamos ortotrépicos (NROrt) e

altura das plantas (API).

Vig RF RC NROTrt API
Genotipos lj
R Vg R Vg R Vg R Vg R Vg
3628-2 1 5,96 4 1,58 10 1,97 18 4,83 3 107,38 36
3628-45 2 5,95 3 1,58 11 1,98 40 4,58 1 107,66 57
3628-4 37 5,27 11 1,66 3 1,95 2 5,78 7 104,48 60
3629-34 3 5,95 19 1,77 14 1,99 19 4,83 8 103,13 63
3628-17 18 5,47 9 1,64 36 2,07 3 5,65 4 106,73 70
3627-29 13 5,52 1 1,54 4 1,95 39 4,60 29 99,08 86
3627-30 15 5,49 12 1,68 8 1,96 32 4,72 22 99,91 89
Nova média dos gendtipo 5,66 1,64 1,98 5,00 104,05
Ganho predito (%) 8,01 -14,58 -4,34 7,76 5,99
Média da populacéo 5,24 1,92 2,07 4,64 98,17
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4.2 Populagéo de robusta

Sao apresentadas na Tabelaa$ analises de deviances (ANADEV) e as
significancias do teste de razdo da verossimilhanca (LRT3, gsefeitos gendtipos e
gendtipos x medicdo das analises conjuntas das carcasriagronémicas: vigor
vegetativo (Vig), reacdo a ferrugem (RF), reacdo a cescdgRC), nimero de ramos
ortotropicos (NROrt), nimero de ramos plagiotrépicos (NRlit)ra das plantas (ARI)
didmetro da copa (DCo) e diametro dos ramos ortotrépicoayP&alizadas entre 2010
e 2013 e das caracteristicas; maturacao (Mat), tamanho das (iR e produtividade
(Sc/ha) realizadas em 2011 e 2012, quando houve producao de ca@amisegunda
safra respectivamente da populagcéo de Robusta.

Os testes de razao da verossimilhanca (LRT) na Tabets®aram, através dos
valores das variancias genotipicas, efeitos significativos para o grupo robusta (p<0,05)
para as caracteristicas RC, NROrt, Alt, DCo, MatFr, indicando a existéncia de
variabilidade genética na populacdo em estudo, sinalizando qouessibilidades de
melhoramento deste material para o desenvolvimento de duftuhivares sao
promissoras. As maiores variabilidades veridfti nos caracteres altura de plant; (
=100,10) e seguida de diametro da capa< 66,50) (Tabela 7).

Neste experimento, os baixos valores dg, @ntre 0 e 5 %, mostra que o
delineamento utilizado foi eficiente e a capacidade de tesadequada, isto €, houve
boa homogeneidade entre as parcelas dentro dos blocogemdigos aproveitaram
muito bem as condi¢cfes ambientais a que foram subméTidbsla 7.

Na tabela 6, o efeito da interagdo genodtipos x ambiéntddoi significativo
(p<0,05) para as caracteristicas vigor vegetativo, reacdo a cercospaonamero de ramos
ortotrépicos, altura das plantas, diametro da cal@metro dos ramos ortotropico
maturacao e tamanho dos frutos. Os coeficientes de dedgfni genotipos X medicao
(C?gm) de TFre Mat (23e 11% respectivamenti&ram os mais elevados (Tabe)aMeste
experimento de populacdo de robusta, os valores elevadospas foram para as
caracteristicas altura de plantas (46%) e diametro fufa (@@ %).

As caracteristicas nUmero de ramos ortotropialbsra das plantasnaturacace
tamanho de frutos, observasavalores de 0,62, 0,59, 0,82 e 0,75, respectivamente, para
herdabilidade com base na média de progénfas, (@ de 0,79, 0,7710,82 e 0,75 para
acuracia (AG), o que indica um expressivo controle genético. A atada predicdo dos

valores genotipos refere-se a correlagdo entre o gafwtipico verdadeiro do tratamento
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Tabela 6 Andlises de deviances (ANADEV), significancias do teste derdaderoassimilhanca (LRT), referentes as caradtedstigor vegetativo
(Vig), reacéo a ferrugan (RF), reacao a cercospora (RC), numero de ramosdapimis (NROrt) e plagiotarépicos (NRPIa), altura das pa(API)

diametro da copa (DCo), diametro dos ramaos ortotropicos (D@atyracdo (Mat), tamanho dos frutos (Téjpyodutividade (Sc/ha) raealizadas entre
2010 e 2013 no experimento de gendtipos de Coffea canephora populacda BobOsatorios, MG.

Ano 2010/11/12/13

Efeitao Deviancé

Vig RF RC NROrt NRPla API DCo DCau Mat TFr sc/ha
Gendtipos 1144,34 -531,49 -313,95 770,57 1891,69 4277,31 4497,08 1333,05 -201,45 -262,19 2226,36
Gendtipos x

S 1150,89 -508,18 -335,03 759,70 1892,88 4267,63 4513,88 1343,92 -222,16
Medicdes

-246,96 2233,98
Modelo Completo 1141,09 -531,86 -336,97 756,10 1889,96 4262,15 4491,58

1332,71 -232,82 -283,26 2226,34

LRT (2)?
Ano 2010/11/12/13
Vig RF RC NROrt NRPla API DCo DCau Mat TFr sc/ha
Genotipos 3,25™ 0,37 23,02 14,47 1,73™ 15,16 5,50 0,34™ 31,37 21,07 0,02™
Genotipo x 9,80 2368 1,94 360 292 548 22,30  11,2f 1066 3630 7,64
Medicdes
" X? (Qui-quadrado) tabelado: significativo a 5% (3,84); ns = nadfisigtivo.

! = deviance do modelo ajustado sem os efeitos correspondentes.
% = Teste de Raz&o da Verossimilhanca.
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Tabela 7. Média, componentes de variancia e parametros gen@casas caracteristicas, reacdo a cercospora (R@gro de ramos ortotropicos
(NROTt), altura das plantas (API), diametro da copa (DCdymagao (Mat) e tamanho dos frutos (TFr) avaliadas em 48iges do grupo Robustado
Banco de Germoplasma da EPAMIG/UFV

Parametro's RC NROTt API DCo Mat TFr
o’ 0,04 0,34 100,10 66,50 0,15 0,15
7 0,00 0,13 18,88 60,69 0,03 0,06
o’ 0,24 1,97 517,63 648,84 0,29 0,29
o 0,00 0,01 0,03 0,05 0,00 0,00
Cgm 0,04 0,07 0,04 0,09 0,11 0,23
Cperm 0,13 0,15 0,46 0,44 0,01 0,02
hg 0,17 +- 0,04 0,17 0,19 +- 0,04 0,10 +- 0,03 0,53 +- 0,11 0,51 +- 0,11
W 0,53 0,62 0,59 0,42 0,82 0,75
ACq 0,73 0,79 0,77 0,65 0,91 0,87
Fimed 0,82 0,72 0,84 0,52 0,83 0,69
Média 2,07 2,96 97,93 87,27 2,71 2,62

1 6%y variancia genotipicag?: variancia da interacdo gendtipos x medi¢c@és;variancia fenotipica;s: coeficiente de determinacéo dos efeitos de blocdgs; ¢
coeficiente de determinacéo dos efeitos da interacaoigenét medicdes;’em coeficiente de determinacédo dos efeitos de ambienteaperte; k. herdabilidade
de parcelas individuais no sentido amplo , ou seja, dos efgitmipicos totaish?»: herdabilidade ao nivel de média de gendtipds,: acuracia da predicdo de

valores genotipicosinés correlagdo genotipica atraveés das medi¢Oes; Média: médiadgesxperimento.
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genético e aquele estimado ou predito a partir das inféesatps experimentos, sendo
importante parametro para a pratica da selecdo genoRESGENDE; DUARTE, 2007).

Corroborando esses resultados, as caracteristicas NRBPit Mat e TFr
apresentam alta magnitude de correlacdo genotipica attavénedicdes (maiores que
0,70), favorecendo a selecdo precoce dos melhores gendtipasvez que ha alta
coincidéncia dos ranks ao longo das medicdes.

As medidas das dissimilaridades genéticas, estimadasdistkascias genéticas
de Mahalanobis entre os pares de gendtipos (dados nédo tgatesgridentificaram, para
0 grupo robusta, os pares de genétipos mais dissimilares f@&8h-4/3360-171,
514/3360-171, 3366-139/3660-5, 3630-5/3360-171, 3631-3/3360-171 e 3368-58/3630-5
com [Fii’ variando 43,92 a 32,6Ds pares de genoétipos mais similares foram: 3366-
134/3370-50, 3631-8/3631-13, 3366-134/3371-19, 3365-144/3377-12, 3357-93/3631-8 e
3631-10/3371-22com [Fii’ variando 0,2%0,95

Os genodtipos 3360-171, 514, 3630-5 destacaram-se como as mais aliesimil
entre 0s 46 genotipos, com as seguintes distancias deadabal médias (DMM): 24,44,
22,15 e 20,67. O genadtipo 3360-171 destacou-se como um dos maigatiss de todas,
com DMM = 24,44, estando envolvida em 21 das 46 maiores dataegistradas, além
de apresentar, também, a distancia de magnitude mais elesdfieada com o genotipo
3631-4. O genotipo 514 apresentou-se como a segunda mais dissiomabMM =
22,15, estando envolvida em 11 das 46 distancias registraslgenttipos 3371-22,
3370-50 e 3631-8 mostraram-se como as mais similares, com DM e/, 73 e 7,81
respectivamente, em razdo de ter exibido a menor distarz# entre os pares de
distancias estimadas.

A analise de agrupamento pelo método Tocher, citadoApn(E52), utilizando
como medida de dissimilaridade as distancias genéticas ki@ldviabis, classificou os
genotipos do grupo robusta em nove grupos, associando, nar@ringo, 32 dos 46
genotipos avaliados (Tabela 8

De acordo com os resultados do presente, do grupo rolmiigtassivel identificar
como promissores 0s seguintes cruzamer8680-5 x 3368-58, 3360-169 x 3631-6,
3630-5 x 3366-139, 3360-169 x 3630-5 e 3373-43 x 3631-1.
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Tabela 8. Agrupamento, pelo método de Tocher, de 46 gendtipos do grupot&obus
pertencentes ao Banco de Germoplasma de Coffea canephor®AM&IAPFV, com
base na dissimilaridade expressa pela distancia genétiddabalanobis, estimada a
partir de seis caracteristicas.

Grupos Genotipos do grupo Robusta

1 3631-8 3367-105 3370-50 3376-8 3371-22 3375-65 3367-98
3371-19 3631-1 3363-122 3631-5 3370-47 3361-13 3630-7
3631-9 3631-11 3367-101 3630-6 3367-97 3366-138 3375-66
3631-10 3357-93 3377-12 3631-4 3363-125 3365-144 3630-10
3356-74 3367-96 3366-134

2  3360-169 3374-29 3371-20

3 3630-5 3631-2

4 3368-58 3631-6 3361-151

5 514 3631-3 3376-9

6 3373-36

7  3366-139

8 3373-43

9  3360-171

Com base nos parametros genéticos estimados, asedstaas reacdo a
cercéspora, numero de ramos ortotrépicos, altura das planéduracdo e tamanho dos
frutos foram escolhidas para a selecdo dos cincos gendtigensidade de selecdo de
10%) da populacédo de Robusta. Visando aumentar a eficiénseeatdo de cafeeiros,
as caracteristicas morfologicas RC, NROrt e APl focamelacionadas positivamente
com produtividade em conilon (RODRIGUES et al., 2012).

Baseado na soma dos ranks das cinco caracteristican) felecionados os
genotipos 3631-13371-20 3360-169 3630-6 e 3357-93, 0s quais apresentaram ganhos
preditos de 4,38% paRC, 5,90% para Mat (selecdo no sentido de decréscimo), 14,18%
para NROTrt, 6,89% para APl e 6,10% para TF. Esses resultatmsitieque a selecéo

de plantas nesta populacdo é bastante promissora.
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Tabela 9.Valores genotipicos preditos (Vg), classificacdo (R) deacgenoétipos do grupo Robusta e valores relativos @&eidd Mulamba e Mock
(2978) (lj), reacao a cercospora (RC), nimero de ramosdpimis (NROTrt), altura das plantas (API), maturacéo (M&jmanho dos frutos (TFr).

RC NROTrt API Mat TFr
Genotipos lj
R Vg R Vg R Vg R Vg R Vg
3631-1 9 1,93 5 3,51 6 109,08 18 2,74 7 2,91 45
3371-20 18 2,02 13 3,19 14 101,30 7 2,22 4 2,92 56
3360-169 4 1,90 2 3,75 11 102,96 3 2,01 37 2,24 57
3630-6 20 2,02 17 3,14 8 107,28 22 2,85 2 2,92 69
3357-93 12 1,98 9 3,31 12 102,76 38 2,95 5 2,91 76
Nova média dos gendtipc 1,97 3,38 104,68 2.55 2.78
Ganho predito (%) -4,38 14,18 6,89 -5,90 6,10
Média da populacéo 2,07 2,96 97,93 2,71 2,62

40



5. CONCLUSOES
Os resultados obtidos permitem concluir que:

e Na populacdo kouillou, houve presenca de variabilidade genétita os
gendtipos, para as caracteristicas: vigor vegetativo, réafgrougemreacao a
cercOsporanimero de ramos ortotropicosumero de ramos plagiotropicos
altura das plantasdiametro da copadiametro dos ramos ortotropicos
produtividade.

e Na populagdo robusta, houve presenca de variabilidade genétiea ces
gendtipos, para as caracteristicas: reacdo a cercposporero de ramos
ortotrépicos altura das plantadiametro da copa, maturacdo e tamanho dos
frutos.

e No grupo kouillou, os gendtipos 3628-4 e 3629-39 sdo consideradogi®s
dissimilares es 3629-4 e 3629-25 os mais similares, enquanto que no grupo de
robusta, os genotipos 3631-4 e 3360-171 sdo considerados osssianiatie e
3366-134 e 3370-50 os mais similares.

e Os principais cruzamentos intrapopulacionais para obtaornvariabilidade
genética dentro de cada grupo e aumentar a probabilidade dendbtieluos
superiores na descendéncia sédo: 3628-2 x 3628-16; 3628-2 x 3628-1; 3628-2 x
3629-16; 362816 x 3628-4; 3627-29 x 3628-29; e 36284@28-1, para 0 grupo
kouillou; e, 3630-5 x 3368-58, 3360-169 x 3631-6, 3630-5 x 3366-139, 3360-169
X 3630-5 e 3373-43 x 3631-1 para o grupo robusta.

e Os genotipos 328;8628-45 3628-4 3629-34, 3628-17, 3627-293627-30 se
destacaram na populacdo de kouillou, considerando as ctaxEe vigor
vegetativo, reacao a ferrugem, reacéo a cercosporara@® ramos ortotropicos
e altura das plantas

e Os genotipos 3631-1, 3371-20, 3360-169, 3630-6 e 3357-93 foram os mais
promissores na populacdo de Robusta considerando agdatigets ), reacao a
cercéspora, numero de ramos ortotropicos, altura das plamitsiracdo e

tamanho dos frutos.
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