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RESUMO

ALKIMIM, Emilly Ruas, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de 20iversidade
genética, ganhos com selecdo e selecdo genbmica ampla na esgadiiea canephora
Orientadora: Eveline Teixeira Caixeta. Coorientadores: Marcos Deon Vilela de Resende e Felip:
Lopes da Silva.

A presenca de variabilidade genética associada a estratégias mais eficientes de selecao
imprescindiveis para se obter sucesso nos programas de melhoramento. Nesse sentido, 0 usc
marcadores moleculares em estudos de diversidade, bem asglecdo baseada em dados
fenotigcos por meio do uso de procedimentos genético-estatisticos mais refinados tém s
mostrado ferramentas Uteis nos programas de melhoramento. Além disso, com o avanco d.
plataformas de NGS\Ngxt Generation Sequencipgm novo método de selecdo, que visa utilizar
dados fendétipos e moleculares, denominado Selecdo Genémica Ampla foi proposto. O objetivo d
trabalho foi identificar marcadores SNEr{gle Nucleotide Polymorphi3m valida-los em estudos

de diversidade genética; estimar os parametros genéticos e os ganhos com a selecéo utilizand
metodologia de modelos mistos (REML/BLURplicar o principio da GWS @ ome Wide
Selection e avaliar sua eficiencia em populacdo @ecanephora A populacdo em estudo,
inicialmente, foi composta por 72 genoétipos nos quais os marcadores SNP foram identificados
validados. A selecdo fenotipica, por meio do procedimento REML/BLUP, foi realizada em 192
genotipos de cafeeiros. Por fim, a populacédo avaliada por meio da GWS foi composta por 16!
gendtipos. Utilizando a plataforma de sequenciamento da empresa RAPID Genomics foran
identificados 117.450 SNP em 72 individuosxdeanephoraApds analises de qualidade, 33.485
SNP foram selecionados e validados em andlises de diversidade e estrutura genética de populact
Os marcadores foram eficientes na avaliacdo da diversidade e estrutura gei@ticanéphora

e com base em nessas analises foi possivel selecionar possiveis cruzamentos promissores dent
entre 0s grupos varietais e Hibridos geneticamente mais distantes. Com base nas analis
utiizando o meéetodo REML/BLUP foi possivel selecionar genoétipos Conilon e Robusta
promissores por serem geneticamente divergentes pela analise de agrupamento e p
proporcionarem ganhos elevados com a sele¢cdo. Estes podem ser intercruzados para ob
cultivares dentro de cada grupo varielu como genitores em cruzamentos interpopulacionais.
Além disso, foi possivel selecionar familias hibridas que se destacaram nas analises. Estas pod
ser testadas em diferentes regides e as promissoras utilizadas como variedade propagada
semente.As familias hibridas selecionadas podem também ser intercruzadas (cruzamentc
intrapopulacional) para avanco da selecéo recorrente. Por fim, a GWS nsaftoamenta util

para o melhoramento d@. canephora por predizer com alta acuracia os valores genéticos
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gendmicos dos individuos e possibilitar a redugcédo no tempo necessario para completar o ciclo ¢
selecéo, proporcionando ganhos significativos em eficiéncia seletiva por unidade de tempo.
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ABSTRACT

ALKIMIM, Emilly Ruas, D.Sc., Universidade Federal de Vigcosa, July, 2@GEEhetic diversity,
selection gains and genome wide selection in tlimffea canephoraspeciesAdvisor: Eveline
Teixeira Caixeta. Co-advisors: Marcos Deon Vilela de Resende and Felipe Lopes da Silva.

The presence of genetic variability associated with more efficient selection strategies is essentie
for success in breeding programs. In this sense, the use of molecular markers in diversity studie
as well as selection based on phenotypic data through the use of more refined genetic-statistic
procedures have been shown to be useful tools in breeding programs. In addition, with the
advancement of NGS (Next Generation Sequencing) platforms, a new selection method, whicl
aims to use phenotype and molecular data, called the Genome Wide Selection was proposed. T
objective of this work was to identify SNP markers (Single Nucleotide Polymorphism) and to
validate them in studies of genetic diversity; to estimate genetic parameters and selection gair
using the mixed model methodology (REML/BLUP); to apply the principle of GWS (Genome
Wide Selection) and to evaluate its efficiencyGncanephorgpopulation. The study population

was initially composed of 72 genotypes in which the SNP markers were identified and validated.
Phenotypic selection, using the REML/BLUP procedure, was performed on 192 coffee genotypes
Finally, the population evaluated through GWS consisted of 165 genotypes. Using the RAPID
Genomics company sequencing platform, 117,450 SNPs were identified @1 @&nephora
individuals. After quality analyzes, 33,485 SNPs were selected and validated in analyzes of
diversity and genetic structure of populations. The markers were efficient in evaluating the genetic
diversity and structure of. canephoraand based on these analyzes, it was possible to select
possible promising crosses within and among the genetically distant varietal and hybrid groups
Based on the analyzes using the REML/BLUP method, it was possible to select promising Conilor
and Robusta genotypes because they are genetically divergent by cluster anahesaasel they
provide high gains with selection. These can be cross-linked to obtain cultivars within each varieta
group and/or as parents at interpopulation crossings. In addition, it was possible to select hybri
families that stood out in the analyzes. These can be tested in different regions and the promisin
ones used as seed propagated variety. Selected hybrid families can also be cross-linke
(intrapopulation cross) to advance recurrent selection. Finally, the GWS proved to be a useful toc
for the improvement of. canephoraby accurately predicting the genomic genetic values of the
individuals and allowing the reduction in the time needed to complete the selection cycle,

providing significant gains in selective efficiency by unit of time.



Introducéo geral

O café é a segunda commodity no comércio malnBiertencente ao géne@mffeg as
duas espécies de maior importancia comerciaCsdii@a arabicae Coffea canephorévega et al.

2003; Denoeud et al. 2014). O café arabica é responsavel pelo aroma e sabor adocicad
proporcionando bebida de melhor qualidade. O café canepp@senta maiores quantidades de
cafeina, sdlidos sollveis e oferece corpo a beldhova et al. 2016)

A espécieC. canephora diploide, aldgamaapresenta sistema de autoincompatibilidade
gametofitica. Nos programas de melhoramento genético do cafeeiro, essa espécie se ldestaca
maior variabilidade genética em relaca@.aarabica rusticidade, elevado potencial produtivo, e
resisténcia ao agente causal da ferrugem alaranjada do café, principal doenca dessa cultura (M
et al. 2017).

A diversidade dessa espécie foi descrita por Berthaud (1986), que a dividiu em dois grupo:
de acordo com seus centros de diversidade. O grupo Guineano compreende 0s genoétipos do oe
africano e o grupo Congolés, os genotipos da regido central da Africa. O grupo Congolés ao long
do processo de domesticacdo e melhoramento foi difundido para outros locais e estruturado e
cinco subgrupos denominados SG1, SG2, B, C, e mais recentemente, um novo subgrupo (UV
composto por acessos selvagens de Uganda (Musoli et al. 2009), justificando a maior variabilidac
genética presente nessa espécie.

O subgrupo SG1 retne os gendtipos que ocorrem do Benin ao Gabédo, denominados ca
Conilon, que se destacam por ser subgrupo de melhor adaptacdo no Brasil e estanpresente
principais variedades desenvolvidas no pais. Os subgrupos SG2 (oriundos da regido da Republi
Democréatica do Congo), B (Republica Centro-Africana) e C (Camardes), compreendem o¢
genotipos conhecidos como café Robusta. Tais cafeeiros compreendem plantas mais alte
vigorosas, de folhas e frutos maiores, resistentes a ferrugem do cafeeiro e mais sensiveis a st
(MARRACCINI et al. 2012).

Em programas de melhoramento genético a presenca de variabilidade genética é condic:
basica e necessaria para se obter ganhos genéticos com selecéo (Babova et al. 2016). Associa
isso, estratéggeficientes de melhoramento e de selecdo de plantas que permitam identificar
genotipos superiores sdo imprescindiveis. Nesse sentido, o uso de marcadores moleculares tern
mostrado ferramenta Util no estudo e caracterizacéo da diversidade genética. Além disso, a seleg
baseada em dados fenatgs também tem sido utilizada com sucesso, por meio do uso de
procedimentos genético-estatisticos mais refinados e precisos na estimacéo de valores genétic
como a metodologia de modelos mistos do tipo REML/BLR&s(dual or Restricted Maximum
Likelihood/Best Linear Unbiased Predictjon



Com o aprimoramento das técnicas de biologia molecular e das plataformas deeXS (
Generation Sequencihgfoi proposto um novo método de selecdo, que associa os dados
fenotipicos aos dados genotipicos, denominado Selecdo Gendmica Angplam@ Wide
Selection GWS) (Meuwissen et al. 2001). A GWS, por meio de marcadores moleculares, enfatiza
a predi¢do simultanea dos efeitos genéticodatvgjue governam as caracteristicas de interesse
(Almeida et al. 2016). Entretanto, apesar da expressiva importancia da €pgrephorano
cenario mundial do agronegaocio do café, nenhum estudo com aplicacdo da GWS para essa espé

foi publicado até o momento.
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CAPITULO 1
High-throughput targeted genotyping and validation of SNP markers inCoffea canephora

using next generation sequencing



ABSTRACT

The development and use of SNP markers for coffee have provided new perspectives for th
evaluation of genetic diversity and population structure via different statistical approaches. In this
study, 72Coffea canephorgenotypes were analyzed in order to identify the SNP markers and
apply them in genetic studies and for the selection of parents/hybrids in genetic breeding. As man
as 117,450 SNPs were identified using the RAPID Genomics platform. After quality analyses,
33,485 SNPs were validated for analyses of genetic diversity and population structure. Genotype
were separated according to their varietal groups, and Hybrids were differentiated using clusterin
and Bayesian approach. Coffee accessions mistakenly identified in the germplasm and in th
breeding program were detected. The Conilon varietal group presented the lowest geneti
dissimilarity values, and introduction of new accessions in the germplasm was suggested. Th
highest values of genetic distances were observed among genotypes of the heterotic group
Conilon and Robusta. The markers were efficient in evaluating the genetic diversity and populatior
structure ofC. canephoraand promising crosses were selected within and between the varietal
groups. Hybrids with greater distances, which were importantCiorcanephorabreeding

programs, were selected.

Keywords: Single nucleotide polymorphism; genetic variability; population structure; Conilon;
Robusta; Hybrid.



Introduction

The use of molecular markers for the detection of polymorphism at DNA level is one of
the most significant developments in molecular biology techniques. Molecular markers are more
advantageous than phenotypic markers for being uninfluenced by the environment. In addition
they can also be used at the plant development stage (Gartner et al. 2013).

Among the several types of molecular markers, SNPs have stood out for being the mos
abundant type of polymorphism in genomes, for being codominant and biallelic, and for allowing
the automation of the technique of obtaining these markers (Resende et al. 2008; Liao and Le
2010). In recent years, these markers have been frequently used in studies on humans (Gabriel
al. 2002; Ojopi et al. 2004; Pinto et al. 2008; Gnirke et al. 2009) and in some animal and plan
species (Abatepaulo et al. 2008; Caetano 2009; Yang et al. 2013) (Zhang et al. 2011; Neves et :
2013; Neves et al. 2014; Zhang et al. 2015; Resende et al. 2016). However, these markers ha
not yet been identified in several plant species of economic importance, such as the coffee speci
Coffea canephoraas they are relatively recent.

With the development of new Next-Generation Sequencing (NGS) technologes, th
discovery of SNP became easier and faster and the costs of datapoint were reduced (Carvalho a
Silva 2010).

A methodology for obtaining SNPs using NGS has been developed in humans (Gnirke ef
al. 2009) and adaptead plants (Neves et al. 2013; Neves et al. 2014) by the company RAPID
Genomics located in Florida, USA. This technology makes use of a method of gendtyping-
sequencing of specific regions of the genome. Using this strategy, all regions of interegshand/or
entire genome can be analyzed using specific probes used in the analysis.

This new technique provides SNP markers for the sp€tiesnephoraOnce obtained,
the SNPs can be used in several relevant studies of the species, such as in the analyses of gen
diversity and population structure. These analyses enable the validation of SNPs to evaluate tf
discriminatory capacity in genetically related populations, besides the genetic variability and
population structure of the species studied.

The presence of genetic variability is a basic and necessary condition for success in ¢
genetic breeding program. The genetic variability observ€d canephorapeciess mostly due
to the large geographic distribution (especially of the g&uaffeg, the domestication process;
the natural allogamy observed in the species (Davis et al. 2006; Babova et al. 2016).

The diversity of C. canephorawas first described by Berthaud (1986). The author

identified two distinct genetic groups based on their respective centers of diversity: the Guinear



group, which consists of West African genotypes (Guinea and Ivory Coast), and the Congolest
group, which consists of genotypes from Central Africa. Other studies have also indicated that the
division of C. canephorainto two groups is strongly related to its geographic isolation and
historical events of glaciations that occurred 18,000 years ago (Gomez et al. 2009; Cubry et a
2013).

The Congolese group, unlike the Guinean group, was disseminated and progressively
improved throughout the processes of domestication and breedingariephoraThe Congolese
group was separated into five subgroups, namely SG1, SG2, B, C, and UW (recently discovere
and composed of wild accessions from Uganda) (Musoli et al. 2009).

The subgroup SG1 is composed of the genotypes that occur from Benin to Gabon, alsc
known as Conilon coffee. SG1 stands out as the subgroup that is best adapted to Brazil and
present in the main varieties developed in the country. The subgroups SG2 (from the Democrati
Republic of Congo), B (from Central African Republic), and C (from Cameroon) consist of the
genotypes known as Robusta coffee. These coffee plants are tall, vigorous, possess large leav
and fruits, are resistant to coffee rust, and are more susceptible to drought (Marraccini et al. 2012

Conilon and Robusta are considered two heterotic groups with distinct and complementary
traits within theC. canephorapecies. Thus, the expressive genetic variability observed between
and withinC. canephorgopulation makes this species extremely important in breeding programs
for obtaining new varieties that benefit from heterosis (Lashermes et al. 2000; Leroy et al. 2005).

Rapid advances in molecular technologies have opened new perspectives for the evaluatic
of genetic diversity, involving different statistical approaches (Ferréo et al. 2015). Among these
approaches, a genetic dissimilarity matrix (or similarity) can be constructed through tfssanal
of all possible pairwise genotypic combinations, which can subsequently be used to establisl
patterns of similarities and dissimilarities (Kosman and Leonard 2005). A Bayesian approach
implemented in the STRUCTURE software (Pritchard et al. 2000) has also been used to study th
genetic diversity and population structure. In this software, genotypic data are used for the
probabilistic classification of genotypes considering K populations (in which K may be unknown).

In view of the above, the objective of the study was to identify SNP molecular markers for
C. canephoraspecies, validate them for genetic studies, and use them for selection of parents an

hybrids for breeding.



Material and methods
Genetic material

An interpopulational partial diallel was carried out for the formation of base populations to
initiate the recurrent selection program ©f canephorain the breeding program of the
Agricultural Research Company of Minas Gerais (Epamig), in association with the Federal
University of Vicosa (UFV) and the Brazilian Company of Agricultural Research - Coffee
(Embrapa Cafg Five genotypes of Conilon (male parent) and five genotypes of Robusta (female
parent) were used in the diallel. Besides these parents, five Conilon genotypes, four Robust
genotypes (Table 1), as well as 20 Hybrids (Conilon x Robusta) (Table 2), which were obtainec
from the diallel, were also included in the study population. Twenty-one genotypes of the Conilon
varietal group and 22 of the Robusta varietal group (Table 3) of the Epamig/UFV/Embrapa
breeding program were selected, totaling 72 genotypes.

The population was selected to represent a broad genetic variability of the species
canephoraTo this end, divergent materials with agronomic traits of interest were selected.

Genomic DNA extraction and SNP identification

Young and fully expanded leaves from the 72 genotypes were collected, and the genomic
DNA was extracted using the methodology described by (Diniz et al. 2005). The DNA
concentration was verified in NanoDrop 2000, and its quality was evaluated in 1% agarose gel
The DNA concentration of the samples was standardized and sent to RAPID Genomics for the
construction of probes, sequencing, and identification of SNP molecular markers.

For the identification and genotyping of the SNP markers, 40,000 probes were used
(Resende et al. 2016). The probes were constructed from reference sequences. The database of
Brazilian Project of Coffee Genome was used in this study. It contains more than 200,000
Expressed Sequence Tags (ESTs), corresponding to approximately 33,000 transcribed gen
known as Unigenes (Vieira et al. 2006). The database &f.thanephoraggenome was also used,
containing a total of 25,574 genes (Denoeud et al. 2014). Using these reference sequences, spec
probes were obtained to cover the entire genome, considering both transcribed and non-transcrib
regions.

The 72 genotypes were sequenced with these probes using the Illlumina platform, and th

SNP markers were identified using bioinformatics tools (Resende et al. 2016).



Quality analysis of SNPs

The VCFtools software (Danecek et al. 2011) was used for quality analysis of the SNPs
(Resende et al. 2016). The following quality parameters were used: MinDP - minimum coverage
per SNP and per individual, in which SNPs with values lower than that determined in the filter
were considered as missing data; DPrange - mean coverage range of the SNPs in the populatic
if the mean coverage of a SNP sequenced in a population is lower or higher than that determine
by the band, this SNP is removed; Miss - missing data; if the population presents a value highe
than that defined as missing (Miss) data, these SNPs are removed; MAF - minor allele frequency
if the frequency of the allele is lower than that of the defined value, the SNP is removed; and MinQ
- minimum quality of the SNPs based on the number of read and the quality of the alignment of
these reads.

To obtain the dataset of the filtering, the parameters MinDP5, DPrange20-350, Miss0.2,
MAFO0.03, and MinQ20 were considered.

Analysis of genetic diversity and population structure

The SNP data were coded as 0, 1, and 2 for being biallelic and codominant markers. Thus
considering the genotypes of the individuals & AAA2, or A%2A? in each locus, these genotypes
were coded as 0, 1, or 2, respectively.

The genetic dissimilarity matrix was obtained by the arithmetic complement of the
unweighted index using the GENES software (Cruz 2013). Genetic distance can be estimated &

the following equation:

L
1
Dyr=1~- (EZ P;<;)
=1

where:

Dii' = genetic distance between pairs of accession§ie i

L
j=1

pj = %z weight associated with loco j, determined by:

g: total number of loco alleles j;
A: total number of alleles studied,

cj: number of common alleles between pairs of accessiorisi e i
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The cluster analysis for the construction of dendrograms was performed using the
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) and Neighbor Joining (NJ),
using the statistical software MEGA 7.0 (Kumar et al. 2016).

Another cluster analysis was performed using the STRUCTURE software (Pritchard et al.
2000), which considered the K values ranging from 1 to 6, with 10 replicates. Each run was carriec
out with a 25,000 burn-in period, followed by 75,000 MCMC (Markov Chain Monte Carlo). The
best number of genetic groups was estimated by calculating the AK, being this obtained by ¢h
highest value oAK, as described by Evanno et al. (2005), by using the software STRUCTURE
HARVESTER (Earl and VonHoldt 2012).

Principal Components Analysis (PCA) is performed gsghre pcaMethods R package
(Stacklies et al. 2007) implemented in ClustVis (Metsalu and Vilo 2015).

Results

As many as 117,450 SNPs were identified through the sequencing@f c&hephora
genotypes (26 Conilons, 26 Robustas, and 20 Hybrids) by using 40,000 probes distributed in th
genome. After the quality analyses of the SNP, 33,485 SNP markers were obtained with the filter

The genetic distance matrix was generated using the molecular data, and two large group
(I and 1l) were formed with a dendrogram, by using the UPGMA technique. The first group
consisted of the accessions of the varietal group Robusta, and the second group consisted of t
accessions of the varietal group Conilon and the Hybrids (Conilon x Robusta). The second grouj
can be divided into two subgroups, Il.a and Il.b, consisting of the accessions of Conilon and
Hybrids, respectively (Figure)1

The Hybrid H0915-1 was allocated in the group of Robusta accessions. The genotypes
Conilon UFV 3628-2 and UFV 3628-45 and the genotype Robusta UFV 3374-29 were allocated
in the subgroup of Hybrids (Figure 1).

The results obtained using the NJ algorithm for cluster analysis were equivalent to those
obtained using the UPGMA methodology. The two dendrograms allocated the genotypes in the
Conilon, Robusta, and Hybrid groups, respectively. The Hybrid H0915-1 was also allocated in the
group of Robusta genotypes. The genotypes Conilon UFV 3628-2 and UFV 3628-45 and the
genotype Robusta UFV 3374-29 were allocated closer to the subgroup of the Hybrids (Figure 2).

The Bayesian approach performed using the SRUCTURE software (Pritchard et al. 2000)
confirmed the results found using the clustering methods. According to the methodology proposet

by Evanno et al. (2005), the highest value of AK was obtained for K = 2 (Figure 3), showing that
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the genotypes can be separated into two groups according to the Conilon or Robusta varietal grot
(Figure 4a.

The Hybrid H0915-1 presents approximately 80% genetic similarity with Robusta
genotypes. The genotypes Conilon UFV 3628-2 and UFV 3628-45 showed approximately 50%
genetic similarity with the Conilon group and 50% genetic similarity with the Robusta group. The
genotype Robusta UFV 3374-29 showed approximately 80% genetic similarity with the Robusta
group and 20% genetic similarity with the Conilon group (Figuje 4a

Considering the division of the population into three groups (K = 3) (Figure 4b), the
Robusta genotypes were allocated to group | (red bars). In group 1l (blue bars) the Hybritls as we
as the genotypes Conilon UFV 3628-2 and UFV 3628-45 and the genotypes Robusta UFV 3368
58 and UFV 3374-29 were allocated. In group Ill (green bars) the Conilon genotypes were
allocated. The Hybrid H0915-1 was allocated to group II, but presented about 38% of genetics
mixture with group |. The genotype Robusta UFV 3368-58 was allocated to group I, but presentec
about 42% of genetics mixture with group I. The genotype Robusta UFV 3374-29 was allocatec
to group I, but presented about 31% of genetics mixture with group | and 5% of genetics mixture
with group IIl.

Values of genetic dissimilarities estimated between and within the varietal groups (Conilon
and Robusta) and the Hybrids are presented in Tables 4 and 5. Table 4 shows the lowest gene
dissimilarities observed and the mean distance between and within the groups. Table 5 shows tt
five major genetic dissimilarities obtained between and within the varietal groups and the Hybrids.

The lowest estimates of genetic distances were obtained among the genotypes of th
Conilon varietal group, and the lowest distance (0.0071) was observed between the accessiol
Conilon UFV 3628-45 and UFV 3628-2 (Table 4). These genotypes were grouped in the Hybrids
subgroup, according to the analyses of the dendrograms.

The highest values of genetic distances were observed between the genotypes of th
Conilon and Robusta varietal groups. The highest distance (0.3923) was obtained between tF
genotypes Conilon UFV 3629-11 and Robusta UFV 3371-19 (Table 5). The lowest genetic
distance was obtained between the genotypes Conilon UFV 3628-45 and Robusta UFV 3374-2¢
According to the analyses of the dendrograms, the two genotypes were allocated in the Hybric
subgroup. The overall mean genetic distance observed was 0.2395.

The Hybrids H0915-1, H0919-2, and H0921-1 presented the highest values of genetic
dissimilarity compared to other Hybrids and the genotypes of the Conilon and Robusta groups

Among these three Hybrids, the greatest genetic distance was observed between H0915-1 a
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H0921-1 (0.2284) (Table 5). According to the analyses of the dendrograms, the HybridJH0915-
was allocated in the Robusta group (Figure 1 and 2).

Thus, disregarding the genotypes Conilon UFV 3628-2 and UFV 3628-45, the genotype
Robusta UFV 3374-29, as well as the Hybrid H0915-1 mistakenly allocated in their respective
groups, the five largest distances between and within the varietal groups and Hybrids are describe
in Table 6.

Based on the data in Table 6, some genotypes of the Conilon and Robusta varietal grour
with greater genetic dissimilarity can be selected for the formation of base populations. Hybrids
of interest for theC. canephordreeding program can also be selected, because by recommending
a set of Hybrids with greater genetic distances, the problems with genetic autoincompatibility
present in the speci€s canephorare avoided. Therefore, Hybrids H0911-2, H0919-2, H0922-

1, H0912-1, H0921-1, and H0918-1 are found to be promising for to be recommended as a set ¢
Hybrid varieties because they present the highest genetic distance values.

A PCA was performed using SNP markers and two principal components were observed
(Figure 5). PC1 and PC2 contributed variations of 68.4% and 19.0%, respectively. Cumulatively
these two PCs contributed 87.4% of total variation observed. The analysis of PCA showed the
formation of three groups. The genotypes Conilon UFV 3628-45, UFV 3628-2 and UFV 3629-11,
the genotype Robusta UFV 3368-58 and the Hybrid H0915-1 were not allocated to any group an
the genotype Robusta UFV 3374-29 was allocated to the Hybrids group. The genotypes Conilol
UFV 3628-45 and UFV 3628-2, although not located in any group, were closer to the Hybrid group
and Hybrid H0915-1 was close to the Robusta group. The genotype Robusta UFV 3368-58, eve
though it has not been allocated in any group, this is located between to the Robusta and Hybri
groups corroborate with the results obtained using the software STRUCTURE for K= 3 (Figure
4b). These results corroborate with the results obtained in the previous analyzes, except fc
genotype Conilon UFV 3629-11. However, this genotype, even though it has not been allocatec
in any group, by the PCA analysis, this is located close to their respective group. The results als
show that the Robusta genotypes have greater spatial dispersion (genetic variability) in relation t
the genotypes of Conilon.

Discussion
To ensure that the entire genome was covered and that probes were obtained in transcribe
and non-transcribed regions, 40,000 specific probes were constructed by means of referenc

sequences. The probes were constructed in order to obtain a gene probe annotatedd@rom the
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canephoragenome. The probes for non-gene regions were selected so that two probes were prese
in a 10 kb interval. The other probes were from the Brazilian Coffee Genome Project (database
of ESTs of the speci&3. arabicaandC. canephorg(Resende et al. 2016).

Due to the large number of data obtained from genotyping with thousands of molecular
markers, even a low error rate can be detrimental in subsequent analyses. Thus, some paramet
for quality control and data filtering must be used in order to remove these errors. These
evaluations allow the identification of below-standard markers and samples, which must be
removed prior to analysis in order to reduce false positive error (type | error) and falseenegati
error (type Il error) (Anderson et al. 2010).

The RAPID Genomics platform presented a large potential for SNP identification and
genotyping, since a significant number of these markers was identifeccanephoraompared
to other studies (Zhou et al. 2016; Garavito et al. 2016). These markers were able to separate t
genotypes of the studied population into distinct groups. Thus, the efficiency of these SNP marker
has been proven in the analyses of genetic diversity and population structure.

A technique based on the reduction of complexity by using the restriction enzymes that
aim at gene-rich regions and by using the NGS technology, known as DArTseq, was tapplied
test the performance of the markers derived from this method in coffee plants. By studying the
genetic diversity of the speci€s canephoraultivated in Vietnam and Mexico, 4,021 SNPs were
identified (Garavito et al. 2016). These SNP markers constitute a valuable tool for breeders. Ir
addition, they increase the knowledge on the genetic diversily cinephoraand contribute to
the understanding of the genetic background of important varieties from major coffee producers
(Garavito et al. 2016).

In another study, a set of SNP markers was developed and used to assist in the identificatio
of coffee germplasm, demonstrating the usefulness of EST sequences as an approach for the ra
development of a high-throughput targeted genotyping tool (Zhou et al. 2016). By using ESTs of
the C. arabica, C. canephoraand C. racemosaobtained from public databases, 7,538 SNP
markers were developed, of which 180 were selected for validation using 25 accesions of
arabicaandC. canephordrom Puerto Rico. Based on the validation result, a panel of 55 SNP
markers that are polymorphic between both coffee species was constructed (Zhou et al. 2016).

In the UPGMA clustering, the SNPs were able to classify the genotypes into different
groups according to the varietal group (Conilon and Robusta). It also discriminated the Hybrid
genotypes obtained from the cross between Conilon and Robusta genotypes. The results we

confirmed by the analysis using the NJ algorithm, the Bayesian approach performed using the
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STRUCTURE software (Pritchard et al. 2000) and the PCA analysis. These three analyses wer
also efficient in separating the Conilon and Robusta varietal groups. However, as in the previou:
UPGMA cluster analysis, the Hybrid genotypes were also discriminated.

Robusta and Conilon heterotic groups present distinct and striking phenotypic traits.
Nevertheless, the classification of these materials is no easy task. This is due to the strictl
allogamous reproduction form, high phenotypic amplitude, and heterozygosis, in addition to
possible natural crosses between the two varietal groups. Thus, studies on the genetic diversi
using molecular markers are crucial in breeding programs for the conservation of genetic source
and for the correct evaluation of genotypes (Ferrdo et al. 2013; Ren et al. 2013; Fergai g).al.

Three accessions, Conilon UFV 3628-2, Conilon UFV 3628-45, and Robusta UFV 3374-
29, were not allocated in their respective varietal groups but in the subgroup of the Hybrids. This
result suggests that these accessions are probably derivatives of natural crossings and we
mistakenly classified.

The two Conilon genotypes (UFV 3628-2 and UFV 3628-45), as well as the other Conilon
genotypes are derived from half-sib seeds. Since Conilon is allogamous and has ar
autoincompatibility system, the two seeds that originated these two genotypes may have bee
originated from the pollination with a Robusta parent, instead of Conilon, forming natural Hybrids
in the location where they were collected.

The genotype Conilon UFV 3628-2 was chosen as the parent to obtain Hybrids in the
interpopulational partial diallel due to its prominence in yield, resistance to rust, and earliness. The
genotype Conilon UFV 3628-45 also stood out in the evaluation of these traits. Resistance to rus
is an evidence that suggests that these accessions may be natural Hybrids, since Conilon genotyj
are usually susceptible to rust. Resistance to this disease is usually obtained from Robusta (Cub
et al. 2008; Musoli et al. 2009). In addition, relatively high yield was observed in these accession:
compared to the other Conilon genotypes. In the mean of five years of evaluations (2012 to 201€
(data not shown), the genotypes Conilon UFV 3628-2 and Conilon UFV 3628-45 were in the fifth
and eighth position, respectively, in yield data compared to the other Conilon genotypes evaluate
in the breeding program. Yield increase may also be the result of Hybrid vigor, corroborating the
molecular data that indicate these natural Hybrid genotypes.

The genotype Robusta UFV 3368-58 is probably derivative of natural crossings and also
was mistakenly classified. Using the software STRUCTURE for K= 3 this genotype was allocated

to group Il, in the analysis using the NJ algorithm it is also located close to the Hybrid genotypes



15

and in the PCA analysis, even though it has not been allocated in any group, thipeyénoty
located between to the Robusta and Hybrid groups.

The accession Robusta UFV 3374-29, also indicated as a probable natural Hybrid by the
molecular data, stood out in relation to the mean yield of the five years of evaluations, although
data were slightly inferior compared to the accessions Conilon UFV 3628-2 and Conilon UFV
3628 -45. This accession stands out in relation to its earliness, which was probably obtained fror
its possible parent Conilon. In the analysis using the STRUCTURE software for K= 2,
approximately 78% similarity is observed with Robusta and approximately 22% similarity is
observed with Conilon. This contribution percentage of the Conilon parent appears to be sufficien
to guarantee the earliness of the genotype Robusta UFV 3374-29. In the analysis using the softwa
STRUCTURE for K= 3 the genotype Robusta UFV 3374-29 was allocated to group I, proving
that this genotype is a natural Hybrids.

The Hybrid H0915-1 was allocated in the Robusta group in both cluster analyses.
According to molecular data, one of the parents of Hybrid H0915-1 is the genotype Conilon 3628-
2, which is a natural Hybrid. Thus, this Hybrid was formed by the cross [(Robusta x Conilon) x
Robusta]. This explains why the Hybrid H0915-1 was genetically closer to Robusta genotypes ir
the cluster analyses. This result was confirmed using the STRUCTURE software for K=2, which
shows approximately 84% similarity with Robusta and approximately 16% similarity with
Conilon. Using the STRUCTURE software for K=3 the Hybrid H0915-1 was allocated to group
I, but presented about 38% of genetics mixture with group I, which comprises Robusta genotypes

The genetic distance matrix showed that the Conilon varietal group presented the lowes
values of genetic dissimilarity. The presence of genetic variability within the base population is
responsible for the success of the breeding programs (Grandillo 2014). Thus, in order to obtain th
base population of genotypes of the Conilon varietal group, genotypes with the highest values o
genetic distance observed in the distance matrix must be selected. Therefore, in this germplasr
the five crosses presented in Table 6 should be prioritized, if the objective is to obtain crosses onl
between accessions of the Conilon group. The possibility of increasing the variability of this group
in the Germplasm Bank, by introducing new accessions, should also be considered.

For the formation of the base population of the Robusta varietal group, the accessions
presented in Table 6 must also be prioritized, since they present the highest values of genet
dissimilarity and are important sources of variability for breeding programs.

The highest values of genetic distance between genotypes belonging to the Conilon an

Robusta heterotic groups were already expected. Therefore, the highest distance value (0.392
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observed between the genotype Conilon UFV 3629-11 and the genotype Robusta UFV 3371-19 |
explained for these genotypes that present distinct and complementary characteristics.

In breeding programs, such as Epamig/UFV/Embrapa, which aim at identifying heterotic
groups and contrasting parents to explore Hybrid vigor, the correct evaluation of diversity is a key
factor for the choice of parents. The expectation that divergent or contrasting parents generat
good Hybrids is due to the fact that if two parents are genetically close, there is aydondenc
them to share many common genes or alleles. Thus, while crossing them, little complementarit
and low Hybrid vigor will occur due to the low level of allelic heterozygosity in the cross and due
to the absence of dominance deviations (Ferréo et al. 2013).

One of the main focuses of the Epamig/UFV/Embrapa breeding programs is to recommenc
to producers a combination of Hybrid coffee seeds that avoid genetic incompatibility problems;
are more drought-tolerant than clonal varieties; and are associated with rust resistance, maturatic
uniformity, and greater fruit size. Thus, by observing the results and disregarding H0915-1, which
was allocated in the Robusta varietal group, the H0911-2, H0919-2, H0922-1, H0912-1, H0921-
1, and H0918-1 (Table 6) may be remarkable for the breeding program, since they present th
highest values of genetic dissimilarity.

The results presented great efficiency for the identification and genotyping of SNP
markers, as well as their ability to evaluate the genetic diversity. The most common molecular
markers used in diversity studies in the ge@adfeaare the Random Amplified Polymorphic
DNA (Sera et al. 2003), Amplified Fragment Length Polymorphism (Prakash et al. 2005; Brito et
al. 2010; Diola et al. 2011), and Simple Sequence Repeat (Prakash et al. 2005; Ferréo et al. 201

Conclusions

The methodology of SNP identification and genotyping used in this study presents great
potential for the detection and selection of an expressive number of SNP markers.

The markers were efficient in evaluating the genetic diversity and population structure of
C. canephoraBased on their analysis, promising crosses were selected within and between the
varietal groups, according to tle canephorareeding programs.

Genotypes of the Conilon varietal group showed low genetic diversity, which requires the
selection of genotypes with the highest values of genetic distance, as well as the amplification
the variability of this group in the Germplasm Bank, by introducing new accessions.

The highest values of genetic distances observed were between genotypes of Conilon an

Robusta heterotic groups.
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Hybrids with higher values of genetic distances can be selected, which are important for

C. canephordreeding programs, in order to avoid genetic incompatibility problems.



Table 1.Parents Conilon and Robusta

Genotypes

Description

Genotypes

Description

UFV 513
UFV 3627-31
UFV 3628-2
UFV 3629-11
UFV 3629-25

Genitor Conilon
Genitor Conilon
Genitor Conilon
Genitor Conilon
Genitor Conilon

UFV 3365-144
UFV 3366-139
UFV 3373-36
UFV 3374-28

Genitor Robusta
Genitor Robusta
Genitor Robusta
Genitor Robusta
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Table 2. Description of the crosses to obtain the Hybrids that make up the population

Hybrid genotypes

Crosses

H092-2
HO093-1
H094-2
H095-9
HO097-8
HO098-3
H099-2
H0910-4
H0911-2
H0912-1
H0913-1
H0914-2
H0915-1
H0916-1
H0917-1
H0918-1
H0919-2
H0920-1
H0921-1
H0922-1

UFV 3366-139 x UFV 513
UFV 3366-139 x UFV 3629-11
UFV 3367-98 x UFV 513

UFV 3366-139 x UFV 3627-31
UFV 3374-28 x UFV 3627-31
UFV 3365-144 x UFV 3629-11
UFV 3365-144 x UFV 513
UFV 3367-98 x UFV 3629-11
UFV 3367-98 x UFV 3628-2
UFV 3366-139 x UFV 3628-2
UFV 3365-144 x UFV 3628-2
UFV 3374-28 x UFV 513

UFV 3373-36 x UFV 3628-2
UFV 3367-98 x UFV 3629-25
UFV 3365-144 x UFV 3629-25
UFV 3373-36 x UFV 513

UFV 3373-36 x UFV 3629-11
UFV 3373-36 x UFV 3629-25
UFV 3374-28 x UFV 3629-11
UFV 3373-36 X UFV 3627-31
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Table 3.Genotypes of the Conilon and Robusta varietal groups

Conilon Group Robusta Group

Genotypes Genotypes Genotypes Genotypes
UFV 3627-20 UFV 3628-37 UFV 514 UFV 3370-47
UFV 3627-24 UFV 3628-45 UFV 3356-71 UFV 3371-19
UFV 3627-27 UFV 3629-4 UFV 3356-74 UFV 3373-43
UFV 3627-29 UFV 3629-7 UFV 3357-93 UFV 3374-29
UFV 3627-30 UFV 3629-10 UFV 3358-88 UFV 3375-65
UFV 3628-1 UFV 3629-17 UFV 3360-169 UFV 3376-8
UFV 3628-3 UFV 3629-27 UFV 3361-148 UFV 3377-12
UFV 3628-5 UFV 3629-29 UFV 3362-118 UFV 3630-2
UFV 3628-16 UFV 3629-30 UFV 3366-134 UFV 3631-1
UFV 3628-24 UFV 3629-34 UFV 3367-101 UFV 3631-6
UFV 3628-29 -- UFV 3368-58 UFV 3631-11




21

P~ [ —
& & 3 % 5
5§88 7
= 2 5 & o A
L 2 o5 v
58820 8 8 o
I SL M K
b $ & &
' ; I
& B B - N
“L 3 P r@‘ﬂ-
G, & F i
£ ,,;;L‘

Yy R & X
Uy, .\){\i ,55'13‘1
3930‘ ; -

ey, / W e
&3}0_ \15
Fl L * "-"? 23_1\6
u NGE 7 ur 1.2
V3386.139 a\ P 32
UFV 3376-8 — | \ ==l .- UFV 3627-2T
UFV 3377-12 —--LJ' } I | | — UFV 3628-29
i) . { L g
UFV 337565 — A) | .y [ URV3s29.59
Ry 3%1'123‘} ' : ..
1%
g . ~ti,
2463V g
UE'\] 2
oL
el
oY
N
%
K \
2 .
$ \
(Q ?&} S’r g o % % &,
CEFEFEERER Y
~ XS e REE ™ kJ
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Fig 3 Graphic obtained with the valuesAK for visualization of the best K (K = 2), according to
the methodology proposed by Evanno et al. (2005)
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Fig 4 Bar graphic of the STRUCTURE software used to study the diversity of ti@off2a
canephoragenotypes (26 Conilons, 26 Robustas, and 20 Hybrids). The 72 genotypes are
represented below the graphic, and were divided into two (k = 2) and three (k = 3) groups, Figure
5a and b respectively, according to the Conilon and Robusta varietal group, and also allowet
discriminating Hybrid genotypes resulting from crosses between the two heterotic groups. The ret
bar is associated to the Robusta genotypes, the green bar to the Conilon genotypes and the b
bar to the Hybrid genotypes
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Table 4. Lower values of genetic dissimilarity and mean genetic dissimilarity obtained between

and within the varietal groups (Conilon and Robuta) and the Hybrids

e Mean
Groups Genotype X Genotype Y Dissimilarity Dissimilarity
Conilon x Conilon UFV 3628-45 UFV 3628-2 0.0071 0.1226
Robusta x Robusta UFV 3377-12 UFV 3375-65 0.0756 0.1707
Hybrid x Hybrid HO098-3 H0917-1 0.0827 0.1662
Conilon x Robusta UFV 3628-45 UFV 3374-29 0.2203 0.3538
Conilon x Hybrid ~ UFV 3628-2 H0912-1 0.1603 0.2321

Robusta x Hybrid  UFV 3373-36 H0915-1 0.1508 0.2469
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Table 5. Greater values of genetic dissimilarity obtained between and within the varietal groups

(Conilon and Robusta) and Hybrids

Groups Genotype X Genotype Y Dissimilarity
UFV 3371-19 UFV 3629-11 0.3923
UFV 3365-144 UFV 3629-11 0.3911
Robusta x Conilon UFV 3357-93  UFV 3627-24 0.3907
UFV 3357-93  UFV 3628-3 0.3905
UFV 3357-93 UFV 3627-29 0.3900
H0915-1 UFV 3627-24 0.3024
H0915-1 UFV 3627-30 0.3016
Hybrid x Conilon H0915-1 UFV 3629-29 0.2998
H0915-1 UFV 3628-3 0.2983
H0915-1 UFV 3628-5 0.2966
UFV 3371-19 HO0921-1 0.2893
UFV 3375-65 H0919-2 0.2865
Robusta x Hybrid UFV 3631-6 H0919-2 0.2842
UFV 3377-12 H0919-2 0.2832
UFV 3365-144 H0921-1 0.2826
UFV 3374-29  UFV 3371-19 0.2531
UFV 3374-29  UFV 3365-144 0.2509
Robusta x Robusti UFV 3374-29  UFV 3356-71 0.2481
UFV 3374-29  UFV 3630-2 0.2469
UFV 3374-29  UFV 3356-74 0.2459
H0915-1 H0921-1 0.2284
H0915-1 H093-1 0.2272
Hybrid x Hibrido H0915-1 H0914-2 0.2247
H0915-1 H092-2 0.2247
H0915-1 H098-3 0.2243
UFV 3628-16  UFV 3628-2 0.2160
UFV 3628-16  UFV 3628-45 0.2157
Conilon x Conilon UFV 3627-24  UFV 3628-2 0.2111
UFV 3629-29 UFV 3628-45 0.2110
UFV 3627-24  UFV 3628-45 0.2110
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Table 6. Greater values of genetic dissimilarity obtained between and within the varietal groups

(Conilon and Robusta) and the Hybrids, disregarding the accessions Conilon UFV 3628-2 anc

Conilon UFV 3628-45, Robusta UFV 3374-29, and the Hybrid H0915-1

Groups Genotype X Genotype Y Dissimilarity

UFV 3371-19 UFV 3629-11 0.3923

UFV 3365-144 UFV 3629-11 0.3911

Robusta x Conilon UFV 3357-93  UFV 3627-24 0.3907
UFV 3357-93  UFV 3628-3 0.3905

UFV 3357-93  UFV 3627-29 0.3900

H0911-2 UFV 3628-16 0.2900

H0911-2 UFV 3627-30 0.2881

Hybrid x Conilon H0911-2 UFV 3627-24 0.2879
H0911-2 UFV 3629-25 0.2861

H0913-1 UFV 3627-24 0.2844

UFV 3371-19  H0921-1 0.2893

UFV 3375-65  H0919-2 0.2865

Robusta x Hybrid UFV 3631-6 H0919-2 0.2842
UFV 3377-12  H0919-2 0.2832

UFV 3365-144 H0921-1 0.2826

UFV 3371-19 UFV 3368-58 0.2198

UFV 514 UFV 3360-169 0.2183

Robusta x Robuste UFV 3365-144 UFV 3368-58 0.2164
UFV 3368-58  UFV 3630-2 0.2155

UFV 514 UFV 3368-58 0.2149

H0911-2 H0919-2 0.2202

H0911-2 H0922-1 0.2196

Hybrid x Hybrid  H0922-1 H0912-1 0.2183
H0912-1 H0921-1 0.2172

H0918-1 H0912-1 0.2151

UFV 3629-30 UFV 3629-7 0.1351

UFV 3629-7 UFV 3629-29 0.1312

Conilon x Conilon UFV 3629-30 UFV 3627-29 0.1304
UFV 3627-24  UFV 3629-30 0.1304

UFV 3629-30 UFV 3627-30 0.1299
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CAPITULO 2
Ganhos com selecéo e andlise de diversidade genética em populacd&niffea canephora
via modelos mistos (REML/BLUP)
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RESUMO
A espécieCoffeacanephoradestacase por apresentar populacdes com expressiva variabilidade
genética, as quais podem ser divididas em dois grupos heteréticos denominados café Conilon
café Robusta. Para o sucesso dos programas de melhoramento genético dessa espécie, esses g
heteréticos podem ser explorados separadamente ou hibridizado, mas estratégias eficientes
melhoramento e selecdo de plantas que permitam identificar genotipos superiores sa
imprescindiveisA metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) permite a predigdo acurada e
nao viesada dos valores genéticos e por meio destes, a selecdo de genadtipos superiores. O obje
desse estudo foi estimar os parametros genéticos, quantificar os ganhos com a selecéo e avaliz
diversidade genética de gendtipos oriundos dos grupos varietais Conilon e Robusta e de famili
hibridas obtidas de cruzamentos entre Conilon e Robusta, utilizando a metodologia de modelc
mistos (REML/BLUP). Caracteristicas agronémicas foram avaliadas em 147 gendtipos/familias.
As analises foram realizadas pslaftwareSelegen REML/BLUP. O indice de selecdo permitiu
ganhos expressivos com a selecao, em relacdo a populagao original, de 54,84%, 31,94% e 16,9¢
nas populacdes de Conilon, Robusta e familias hibridas, respectivamente. Os gendtipos Conilc
UFV 3628-45, UFV 3627-27, UFV 3628-22 e UFV 3629-34, bem como 0s genétipos Robusta
UFV 3360-169, UFV 3630-5 e UFV 3368-58 se mostraram promissores por serem geneticament
divergentes e por proporcionarem ganhos elevados com a selecdo, podendo ser intercruzados [
obter cultivares dentro de cada grupo varietal ou como genitores em cruzamentos
interpopulacionais. As familias H097, H0912, H0918 e H0921 se destacaram em relacdo as deme
familias pela diversidade e ganho com selecdo. Além disso, as familias H0912, H0918 e H092
também apresentaram maiores ganhos com a selecdo do que 0s genitores que as originar:
demostrando a ocorréncia de heterose. Dessa forma, estas quatro familias podem ser irgercruza
(cruzamento intrapopulacional) para avanco da selecdo recorrente e tandérnesadas em

diferentes regifes para formar uma combinacdo de sementes de variedades hibridas.

Palavras-chave Café, grupos heteréticos, selecao de familias, diversidade genética.
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Introducao

A cafeicultura € uma das atividades agricolas de maior importancia no mercado
internacional, com o Brasil se destacando como o maior produtor e exportador mundial (Bicho e
al. 2013). Dentro do génef@offeg queinclui mais de 100 espécies, as duas espécies cultivadas
de importancia comercial s&nffea arabicae Coffea canephoréBabova et al. 2016).

O cultivo comercial da espédik arabicateve um rapido desenvolvimento, especialmente
devido a qualidade superior de bebida que essa espécie apresenta, em @legéephoraNo
entanto, entre os anos de 1870 a 1900 com a constatacdo da grande incidéncia de ferruge
(Hemileia vastatrix nas lavouras de café, a espéCiecanephorapassou a ter énfase entre os
melhoristas dessa cultura, por apresentar resisténcia genética ao agente causal dessa doe
(Charrier and Berthaud 1988). A partir dai essa espécie também tém se destacado nos progran
de melhoramento por sua rusticidade, elevado potencial produtivo e maior contetado de sélida
sollveis totais, em comparacéo ao café arabica, o que tem despertado a atencdo das industrias
café. A espéci€. canephorase caracteriza por ser albgama, diploide (2n=2x=22), com sistema
de autoincompatibilidade gametofitica e adaptada a regifes de baixas altitudes e com temperatul
mais elevadas (Leroy et al. 2005). Além disso, essa espécie se destaca por apresentar populag
com expressiva variabilidade genética, as quais podem ser divididas em dois grupos heteréticos

Os grupos heteroticos denominados de café ConQoiffda canephoraar. Conilon) e
café Robusta Goffea canephoraar. Robusta) apresentam caracteristicas distintas e
complementares e sao de suma importancia nos programas de melhorarGecaméehorgara
exploracdo da heterose (vigor hibrido) (Musoli et al. 2009). Os cafeeiros denominados Conilon s
destacam por serem mais tolerantes a seca e estarem presentes nas principais varieda
desenvolvidas no Brasil. Os gendtipos denominados Robusta compreendem plantas mais alte
vigorosas, com folhas e frutos maiores, resistentes a ferrugem do cafeeiro, porém sao ma
sensiveis a seca (Marraccini et al. 2012).

Em um programa de melhoramento genético a presenca de variabilidade genética
condicdo basica e necessaria para se obter sucesso (Babova et al. 2016). Associado a is
estratégias de melhoramento e selecdo de plantas, cada vez mais eficientes, que permit:
identificar gendtipos superiores sdo imprescindiveis. Para definir tais estratégias, € necessario
conhecimento de alguns aspectos hioldgicos especifico da cultura (Ferreira et al. 200&))dem c
teste e adaptacdo de metodologias estatisticas

Espécies vegetais perenes como o cafeeiro apresentam longo ciclo reprodutivo; acentuac

oscilagdo anual de producéo (bienalidade); caracteres se expressando ao longo deoséios a
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diferencas na precocidade e longevidade produtiva (Sera 2001). Essas caracteristicas resultam
dados experimentais desbalanceados e, consequentemente, com maior complexidade na estima
dos parametros genéticos. Essa limitacao tem dificultado a identificacdo dos melhores genatipc
nos programas de melhoramento genético do cafeeiro e, portanto, métodos estatisticos me
eficientes para a selecéo se fazem necessarios. Nesse sentido, os métodos tradicionais de estim:
com base na andlise de variancia ndo sdo os mais recomendados para a analise de dados
programas de melhoramento do cafeeiro (Oliveira et al. 2014; Resende et al. 2014).

O uso de procedimentos genético-estatisticos mais refinados e precisos na estimacao ¢
valores genéticos como a metodologia de modelos mistos do tipo REML/BRéHrd(al or
Restricted Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased Preditt{btenderson 1975), tem se
mostrado vantajoso em estudos de genética quantitativa e na selecdo de plantas em espé
perenes (Costa et al. 2010; Maia et al. 2011; Oliveira et al. 2014; Resende et al. 2014; Spinelli ¢
al. 2015; Carias et al. 2016). Essa metodologia permite a predicdo acurada e néo viesada d
valores genéticos, mesmo sob condi¢cdes de dados experimentais desbalanceados, propiciar
maximizacdo do ganho genético com a selecdo; ndo exige que os dados sejam obtidos s
estruturas rigidas de experimentacdo; permite simultaneamente o uso das informacdes ¢
individuo, familia e de medidas repetidas no tempo, além da possibilidade de considerar um granc
namero de informacgdes obtidas de varios experimentos e permitir a corre¢do dos dados para efeil
ambientais (Henderson 1975; Resende 2002; Pereira et al. 2013). Com esse método, a partir
dados fenotipicos, os componentes de variancia sao obtidos por meio da metodologia REML e ¢
valores genéticos preditos por meio do BLUP (Resende 2002).

O objetivo desse estudo foi estimar os parametros genéticos, quantificar os ganhos com
selecéo e avaliar a diversidade genética de gendtipos oriundos dos grupos varietais Conilon
Robusta e de familias hibridas (Conilon x Robusta), utilizando a metodologia de modelos misto

(REML/BLUP), para caracteristicas agrondmicas avaliadas.

Material e métodos
Material genético

As populagbes de estudo foram compostas por clones dos grupos varietais Conilon
Robusta e por familias hibridas originadas de cruzamentos entre estes grupos. O material genéti
de Conilon foi obtido do Instituto Capixaba de Pesquisa, Assisténcia Técnica e Extersddo Rur
(INCAPER) e o material de Robusta foi obtido do Centro Agrondmico Tropical de Investigacion

y Enseflanza (CATIE). Esses materiais genéticos comp8em o programa de melhoramento c


https://incaper.es.gov.br/
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Empresa de Pesquisa Agropecuaria de Minas Gerais (Epamig) em parceria com a Universida
Federal de Vigosa (UFV) e a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria nitatp@dECafeé),
localizado no municipio de Oratérios/MG.

As plantas foram dispostas em espacamento de 3,0 m entre fileiras e 1,5 m entre planta
O plantio dos genétipos dos grupos Conilon e Robusta foi realizado em julho de 2009 e o planti
das familias foi realizado em margo de 2011.

Os gendtipos Conilon foram avaliados em dois grupos experimentais com testemunha:
comuns (clones). O mesmo procedimento foi realizado para a populacdo de Robtiktacao
de dois experimentos por populacdo se deve a preservacao de variancia comum dentro de ce
bloco. Para Conilon foram utilizados 71 gendétipos (Tabela 1) em delineamento em blocos
casualizados (DBC) com 5 repeticbes e uma planta por parcela. As plantas das repeticoe
correspondem a clones. Os dois grupos experimentais ficaram compostos por 34 gendtipos/gruj
e trés testemunhas comuns/grupo (UFV 3629-11, UFV 3628-2 e UFV 513). Para Robusta forar
utilizados B gendtipos (Tabela 2) em DBC com 5 repeti¢cdes (clones) e uma planta por parcela
divididos em dois grupos experimentais de 27 clones/grupo e duas testemunhas comuns/gruj
(UFV 3366-134 e UFV 3366-139).

As 20 familias hibridas que correspondem a hibridos interpopulacionais foram obtidas, en
setembro de 2009, por meio de cruzamentos artificiais entre cinco genétipos do grupo Conilol
(genitores masculinos) e cinco do grupo Robusta (genitores femininos), avaliados em um dialel
parcial interpopulacional (Tabela 3). O delineamento estatistico utilizado foi o de blocos
casualizados com 1 a 35 plantas/familia tidas como repetices e uma planta por parcela, sen

estas obtidas a partir de sementes de cada cruzamento.

Avaliacdes fenotipicas

Os gendtipos foram avaliados para oito caracteristicas fenotipicas. As avaliagfes foran
realizadas em sete anos consecutivos (2010 a 2016) para os genotipos dos grupos varietais Coni
e Robusta e em cinco anos consecutivos (2012 a 2016) para as familias hibridas. Estas forz
realizadas na época de maturidade fisiologica dos frutos dos cafeeiros.

Foram avaliadas cinco caracteristicas categoricas: vigor vegetativo (Vig), avaliacdo da
incidéncia a ferrugem do cafeeiro no campo (Fer), incidéncia de cercosporiose (Cer), época d
maturacao dos frutos (Mat) e tamanho de fruto (TF). O vigor vegetativo foi avaliado pelo aspecitc
geral da planta, observando-se o enfolhamento, a coloracdo das folhas, o estado nutricional €

sanidade dos cafeeiros. Foi utilizada a escala de notas de 1 a 10, sendo a nota 1 atribuida as pla



39

totalmente depauperada e a 10 as plantas altamente vigorosas; a incidéncia a ferrugem do cafee
causada pelo fungdemileia vastatrixBerk. & Br., foi avaliada com notas de 1 a 5. A nota 1 foi
atribuida para gendtipos sem nenhum sintoma do patdégeno e nota 5 para genétipos altamel
suscetiveis; a incidéncia a cercospora no campo foi avaliada por notas de 1 a 5. A nota 1 f
atribuida para gendtipos sem nenhum sintoma do patdégeno e nota 5 para gendtipos altamer
suscetiveis; por ocasido da atribui¢cdo de notas ao vigor vegetativo, a época de maturacao dos fru
do cafeeiro foi classificada em precoce, média e tardia, recebendo notas de 1 a 3 para es:s
atributos, respectivamente; e o tamanho dos frutos foi classificado como pequeno (nota 1), méd
(nota 2) e graudo (nota 3).

As caracteristicas continuas avaliadas foram: altura da planta (AP), didametro da projeca
da copa (DC) e producao em litros por planta (Prod). A altura da planta foi determinada err
centimetros (cm), pela medida da ramificacao ortotrépica mais desenvolvida, do nivel do solo at
o ultimo ponto apical do cafeeiro com o auxilio de uma trena métrica afixada em uma haste d
madeira; o didmetro da projecdo da copa da planta foi determinado em centimetros (cm) por me
de régua no sentido perpendicular a linha de plantio; e a producao por planta de cafeeiros f
avaliada colhendo todos os frutos presentes em um genaétipo e mensurado o volume total em litri

de café fresco, recém colhidos.

Analise de Deviance (ANADEV)

A andlise de deviance para os genaétipos Conilon, Robusta e para as familias hibridas forau
realizadas por meio da estimativa de cada um dos efeitos do modelo estudado. Inicialmente obtét
se os valores de deviance para o0 modelo completo (com todos os efeitos) e para cada um o
efeitos do modelo (sem o referido efeito de interesse). De posse dos valores de deviance foi obtit
a razao de verossimilhanca (LR) por meio da diferenca entre as deviances do modelo sem o efe
a ser testado e o modelo completo. A significancia dessa diferenca foi testada via teste da razao
verossimilhanca (TRV), através da tabela de Qui-quadrado com 1 grau de liberdade, por so test

um efeito (Parametro) por vez, a 1 e 5% de probabilidade.

Parametros genéticos dos gendtipos Conilon e Robusta

As analises dos dados fenotipicos foram realizadas a partir da metodologia REML/BLUP,
também denominada metodologia de modelos mistos (Henderson 1975), utilizeoitloave
Selegen REML/BLUP (Resende 2016). O modelo utilizadoyfet: Xu +Zg + Wb+ Tp + e,

em quey € o vetor de dadosg; € o vetor de efeitos das médias de anos (assumidos como fixos),
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somados a meédia gerad; € o vetor de efeitos genotipicos de progénie (assumidos como
aleatdrios)p é o vetor dos efeitos dos blocos (assumidos como aleat@ri®s)vetor dos efeitos
de ambiente permanente (assumidos como aleatéei@s; vetor de residuos (assumidos aom

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

As estruturas de médias e variancias associadas ao modely|sad=~N (Xu,V);

os efeitos sdo iguais a zero.

Em que:

V = Variancia fenotipica e equivale26~1Z'c,

9|G,d2~N(0,Ga2); bloZ~N(0,102); p|ai~N(0,105); eloZ~N(0,1c2). As covariancias entre

2+ TT'o, +Iae,

G = Matriz de correlagcéo genotipica entre progénies em avaliagao;

| = Matriz Identidade;

a;,ag,a,g, e 02 sdo as variancias genotipica entre progénies, entre bloco, de ambiente

permanente, e residual, respectivamente.

As equacdes de modelos mistos para o BLRH3{ Linear Unbiased Predictpoequivalem

-1

a) [Xx'x X'z [X'y]
gl [Z’X 7’7+ Gty | Z'y |
bl ™~ lW’X w'z W'W + 12, J lW’yJ
p T'X T'Z T'y
Em que:
1—h2—b2—p2_
= 0, /Ug =Tz
1—h2—b2—p2_
=0e/0p =
1-h?-b%—p?
=07 [0} = p—zp;
2
h? = %z herdabilidade no sentido amplo;
ogtoptoptog
2
b? = —b_—: coeficiente de determinac&o dos efeitos entre blocos.
ogtoptoptog
2
p? = b >: coeficiente de determinacao dos efeitos de ambiente permanente;

)
ogtop+op+og
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Os componentes de variancia foram estimados por REML (Restricted Maximum
Likelihood) (Patterson and Thompson 1971), a partir de iteragdes nas equacdes de modelos mist
(Resende 2007; Resende and Duarte 2007), cujos estimadores s&o:

o5 =19'G™'g + aZ tr (GT'C*H)]/q;

of = [b'b + o tr (C33)]/r;

of = [p'p + o2 tr (C*)/N;

ot =y'y—0'X'y —gZ'y—bW'y —pV'y]/IN - r(X)].

Em que:

G: Matriz de correlagao genotipica entre progénies em avaliacao;

C: Matriz inversa generalizada da matriz dos coeficientes das equacdes de modelos misto

tr: operador traco matricial;

r(X): posto da matriz X (numero de colunas linearmente independentes);

N-r(X): numero de graus de liberdade do erro;

N, g, r: nimero total de dados, de progénies, e de blocos, respectivamente.

O coeficiente de variagdo genétic@lf) foi calculado por meio da formulalj, =

\/:5 E x 100.

X 100 e, o coeficiente de variagéo residual @i, = ;

Parametros genéticos das familias hibridas

Para analise dos parametros genéticos foi utilizado o modeldu + Tc + Wf + Zm +
Qs + Sb + e, em quey € o vetor de dadog; € o vetor de efeitos de médias de anos (assumidos
como fixos) somados a média getag o vetor de efeitos da capacidade especifica de combinacéo
entre os genitores Conilon e Robusta (assumidos como alept@riéso vetor de efeitos da
capacidade geral de combinac¢éo do parental Robusta (assumidos como aleatérmstor de
efeitos da capacidade geral de combinacdo do parental Conilon (assumidos como aleatorios); ¢
o vetor de efeitos de ambiente permanente de individuos (assumidos como aleatérios); b € o vet
de efeitos de ambiente permanente de blocos (assumidos como aleatérmsgtor de residuos
(assumidos como aleatorios). As letras maiusculas representam as matrizes de incidéncia para
referidos efeitos.

As estruturas de médias e variancias associadas ao modely|sdb+N (Xu,V);
mloi~N(0,10%); flof~N(0,107); cloZ~N(0,162); slo?~N(0,162); blag~N(0,107); e
e|lc2~N(0,102). As covariancias sdo entre os efeitos sdo iguais a zero.

Em que:
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V = Variancia fenotipica e equivale 2Z'¢2% + WW'o + TT'c? + QQ'% + SS'of +
log;

| = Matriz Identidade;

on,0f,0¢,02,05, e of SA0 as variancias entre os genitores do grupo Conilon, entre os
genitores do grupo Robusta, da capacidade especifica de combinacé&o entre os genitores dos gru
Conilon e Robusta, de ambiente permanente de individuo, de ambiente permanente de blocos

residual, respectivamente.

As equacdes de modelos mistos para o BLBH3{ Linear Unbiased Predictpoequivalem

-1

01 [X'X X'z x'w X'T X'Q X'S 11Xy
7 7'X Z'Z+10 z’w Z'T Z'Q Z's Z'y
Fl_iwx w'z W'W + 12, w'r w'oQ w's W'y
¢ T'X T'Z T'W T'T + 125 T'Q T'S T'y
§ Q'X Q'Z QW Q'T Q'Q + 14, Q'S Q'y

b1 LS'X S'Z S'w S'T s'Q S'S+1As1 LSy

Em que:

1—m2—f2—C2—52—b2_
A = 0g /Gm = )

m2
1—m2—f2—C2—52—b2_
= O-e /O—f = f2 ’
2 2 2 2 2
_ 2 _ 1-m*—f®—c*—s“—b*,
Ue /O-C - ’

c2

2_f£2_,2_c2_p2
2 _ 1-m*—f*—c*—s“—b*,
Ay = 02/c = = ;

1-m2-f2—c?2-s2-b2,
As = 02/0}f = 2 ;

2

m?=———"___ - coeficiente de determinacdo da capacidade geral de
omt0of+o;+os+oj,+og

combinacéo do parental Conilon;

2
g
f2= f : coeficiente de determinacao da capacidade geral de combinacéo
0'm+0'f+0'C +0.S +O-b +0 e

do parental robusta;

2
g, . . . ~ . sen
c? =————>2—-———: coeficiente de determinacdo da capacidade especifica de
omtof+oc+os+oj+og

combinagao entre os genitores Conilon e robusta;
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o .. . o .
s?=———F—— ' coeficiente de determinacdo de ambiente permanente de
Omtof+o¢+os+oj+og
individuos;
2
b? = 7h >: coeficiente de determinagéao de ambiente permanente de blocos.

Oftoftal+aitap+al

Os componentes de variancia foram estimados por REML (Patterson and Thompson 1971
a partir de iteragcdes nas equagOes de modelos mistos (Resende 2007; Resende and Duarte 20
cujos estimadores séo:

oy = [M'm + of tr (C**)]/q;

of = [f'f + o2 tr (C*)]/n;

o2 =[¢'¢ + o tr (C*M)]/m;

02 = [§'$ + a2 tr (C55)]/N;

oy = [p'p + o tr (C°*)]/L;

o} =y'y—a'X'y—mZ'y — fW'y — ¢T'y — $Q"y — bS'y|/IN — r(X)].
Em que:

C: Matriz inversa generalizada da matriz dos coeficientes das equacdes de modelos misto
tr: operador traco matricial;

r(X): posto da matriz X (niamero de colunas linearmente independentes);

N-r(X): nimero de graus de liberdade do erro;

N, g, n, m e I: numero total de dados, de genitores do grupo Conilon, genitores do grupc
Robusta, nimero de combinacdes entre os grupos Conilon e Robusta; e de blocos

respectivamente.

O coeficiente de variagcdo genétic@l) e o coeficiente de variagdo residual foram

calculados conforme citado anteriormente.

Correlacéo genética

A correlagéo genética entre as variaveis avaliadas para os genotipos Conilon, Robusta

para as familias hibridas foi estimada de acordo com (Falconer and Mackayrgl% ,

em quedy,, é o estimador da covariancia genética entre as varif\@ig e 6, € 65, S80 0s

estimadores da variancia genética das variaveig, respectivamente.
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indice de selecéo

A identificac@o dos genotipos superiores de Conilon, Robusta e das familias hibridas foi
realizada pelo indice dank médio de (Mulamba and Mock 1978) adaptado por (Resende 2007).
Este indice consiste em classificar os genétipos em ordem favoravel ao melhoramento para ca
caracteristica analisada e, apds a classificacdo, € calculada a média dos ranks. Gmm base

resultado deste indice, foram estimados os ganhos com a selecéo.

Diversidade genética

A dissimilaridade genética foi obtida por meio da distancia euclidiana média e o
agrupamento foi realizado pelo método de agrupamento de Tocher (Rao 1952), o qual se base
na formagé&o de grupos cujas distancias dentro dos grupos sejam menores que as distancias el

grupos.

Andlises conjunta de indice de selecéo

Com o intuito de avaliar a ocorréncia de heterose nas familias hibridas, além das analise
realizadas em cada populacéo (Conilon, Robusta e familias hibridas), foi realizada@mjalisa c
de indice de rank médio (Mulamba and Mock 1978), para as familias e seus respectivos genitore
Conilon e Robusta (Tabela 3). Essa andlise foi realizada com base em trés anos de avaliagfes (2
a 2016). O genitor Robusta UFV 3374-28 néo foi incluido na analise pelo fato do mesmo néo te

sido fenotipado.

Selecéo de Hibridos para as variaveis incidéncia a ferrugepnoducéo por planta

Foi realizada uma analise para sele¢cdo dos melhores Hibridos dentro das familias hibrida
para as variaveis incidéncia a ferrugem do cafeeiro e producdo por planta. Essa analise f
realizando utilizando o modelo 170 sloftwareSelegen REML/BLUP (Resende 2016).

Resultados e discussao
Analises dos gendtipos do grupo varietal Conilon

A andlise de deviance (ANADEV) para as variaveis analisadas na populacdo do grupc
varietal Conilon esta apresentada na Tabela 4. Todas as variaveis analisadas apresentar
resultados significativos para a fonte de variacdo genotipica, pelo teste da razdo de verossimilhan
(TRV), indicando a existéncia de variabilidade genética entre os genotipos Conilon e,

consequentemente, a possibilidade de obter ganhos com a sele¢cdo. Em trabalho realizado c«
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clones do grupo Conilon, utilizando a metodologia de modelos mistos, também foi constatad:
expressiva variabilidade genética entre os genétipos, o que favoreceu a obtencao de ganhos cot
selecéo clonal (Ramalho et al. 2016). Para a fonte de variacdo ambiental entre blocos, todas
variaveis, com excecao da caracteristica época de maturacdo dos frutos apresentam@os resulta
significativos. Esse resultado evidencia a adoc¢ao correta do delineamento estatistico utilizad
(DBC), pois foi verificada variagdo significativa entre os blocos, a qual foi corretamente

controlada. A escolha correta do delineamento estatistico é imprescindivel na precisac
experimental, pois esta permite a reducéo da variancia residual. Todas as variaveis apresentar.
resultados significativos para a fonte de variacdo ambiente permanente, exceto as variave
incidéncia de cercosporiose, maturagao dos frutos e tamanho do fruto.

As estimativas dos parametros genéticos para as variaveis analisadas estao apresentada:
Tabela 5. Os parametros genéticos estimados possibilitam o entendimento sobre a estrutura e
potencial genético da populacdo e consequentemente, permitem a selecdo mais eficiente e acur:
dos individuos em uma populacao.

A variancia genética (§f assumiu valores entre 0,01 (Cer) a 26,45 (AR)variancia
residual (\é) valores entre 0,11 (Cer) a 485,08 (DC). Para todas as variaveis analisadas a
estimativas de yforam inferiores as estimativas de, \dessa forma os valores dg ¥ao
considerados de baixa magnitude. Estes resultados indicam baixa variabilidade genética entre
gendtipos Conilon, o que pode ser justificada pelo fato dos genétipos avaliados pertencerem a tr
familias de meios-irméaos (UFV 3627, UFV 3628FV 3629). Carias et al. (2016) avaliando oito
progénies de Conilon meios-irméos para as variaveis tamanho dos gréos, produtividade, port
vigor vegetativo e grau de inclinagdo, verificaram, para a maioria dessas variaveis, valores d
variancia genética considerados de baixa magnitude. Os autores justificam que possivelmente
baixos valores observados podem ser atribuidos ao maior grau de parentesco entre as progér
avaliadas (Carias et al. 2016).

A herdabilidade individual no sentido ampldgihou seja, considerando os efeitos aditivos
e de dominéncia, para as variaveis avaliadas assumiram valores entre 0,03 (DC) e 0,25 (TF).
conhecimento da magnitude da herdabilidade é de suma importancia nos programas d
melhoramento porque ela determina o grau de dificuldade no melhoramento de um carater, vist
que guanto maior os valores dg Imaiores os efeitos genéticos no fenotipo do individuo (Resende
et al. 2004).

O coeficiente de repetibilidade (r) é obtido por meio de repetidas medi¢cdes de uma

caracteristica em um mesmo individuo, fato que ocorre com frequéncia em espécies perenes cor
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o café. O coeficiente de repetibilidade apresenta importancia fundamental na determinacao d
namero necessario de medi¢des por individuo ao longo de varios anos, o que permite predizer
seu valor real com certo grau de confiabilidade. A repetibilidade pode ser classificada em alta (r :
0,60), média (0,30 <r < 0,60) e baixa (r < 0,30) (Resende 2002). Os valores de r variaram de 0,(
(Cer) a 0,55 (AP), sendo considerados de baixa a média magnitude. Maiores valores de coeficier
de repetibilidade permitem reduzir o nimero de medic¢des repetidas em um mesmo individuo
com isso os programas de melhoramento serdo otimizados e terdo custos menores (Cruz et
2004).

O coeficiente de determinagdo dos efeitos de ambiente permangatg {ornece a
variagcdo ambiental que permanece de um ano para o outro (Mrode 2014; de Resende et al. 201
Na analise de deviance foram verificados efeitos significativos para a fonte deovandgénte
permanente, exceto para as variaveis incidéncia de cercosporiose (Cer) e tamanho do fruto (T
(Tabela 4). Os valores dé&&mvariaram de 0,01 (Cer) a 0,38 (AP) (Tabela 5).

O coeficiente de determinagdo dos efeitos ambientais entre bléges também é uma
medida de qualidade experimental e indica a capacidade de teste, ou seja, a oportunidade c
genotipos experimentarem diferentes ambientes no mesmo experimento. A significAncia para
fonte de variacdo ambiental entre blocos, exceto para a caracteristica Mat (Tabela 4), associa
aos baixos valores dépec, entre 1% (Mat) a 13% (AP) (Tabela 5), indicam que o delineamento
utilizado foi eficiente e a capacidade do teste foi adequada (Resende 2002).

O coeficiente de variacdo genotipico (§&Vpermite inferir sobre a quantificacdo da
variabilidade genética presente na populacdo em relacdo a média do carater e, portanto, valol
maiores sdo desejaveis. O parametrgi@uresentou valores entre 3,51% (AP) e 16,27% (Mat),
indicando uma situacao favoravel para o processo de selecéo das variaveis analisadas.

O coeficiente de variacao residual (§\0 qual indica a precisao do experimento, assumiu
valores entre 11,19% (AP) e 58,32% (Prod). De acordo com (Pimentel-Gomes 2009), valores d
CVe menores que 10% sao considerados de baixa magnitudeei@ié 10% a 20% sé&o
considerado médios; G\éntre 20% e 30% sé&o considerados altos e valores acima de 30% S&c
considerados muito altos. Levando-se em consideracdo essa classificagéo, os valosgade CV
as variaveis incidéncia a ferrugem do cafeeiro (35,79%), época de maturagéo dos fruto9 (36,659
e producéo por planta (58,32%) sao considerados de magnitude muito alta, indicando para est.
variaveis uma maior variacao causada pelo ambiente.

Outro parametro genético de importancia em estudos de melhoramento de plantas é

CVrelativo, €Xpresso pela relagao entredd/CVe. Os valores de CMativo Variaram entre 0,21 (DC)
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e 0,59 (TF). Maiores valores desse parametro indicam que as variaveis analisadas apresent:
maior controle genético e menor influéncia do ambiente (Vencovsky and Barriga 1992), fato
observado no presente estudo, visto que as caracteristicas que apresentaram maiores valore:
coeficiente de variacéo relativo, Fer (0,42), Mat (0,44) e TF (0,59), apresentaram maiores valore
de It

No contexto da avaliacdo genotipica, o parametro estatistico considerado mais important
para avaliacdo da qualidade experimental e do valor genético predito do individuo &ia acura
seletiva (§g) (Pompeu Junior et al. 2013). A acuracia reflete a quantidade e qualidade das
informacfes e procedimentos utilizados na predicdo dos valores genéticos dos individuos e
dependente da herdabilidade e da repetibilidade da caracteristica analisada. Ela se baseia
correlacdo entre o valor genotipico verdadeiro do material genético e aquele estimado ou predi
a partir das informacdes experimentais de campo dos individuos (Resende and Duarte 2007).
acuracia é classificada em muito alta, quando maior que 90%; alta, quando entre 70% e 909
moderada, entre 50% e 70% e baixa, quando menor que 50% (Resende and Duarte 2007). .
variaveis analisadas apresentaram acuracia seletiva moderada a alta, variando entre 83% (DC
89% (TF). As variaveis que apresentaram maiores valore&, 0@, (Fer), 0,16 (Mat) e 0,25
(TF), e maiores valores @V elativo, 0,42 (Fer), 0,44 (Mat) e 0,59 (TF), também foram as variaveis
com maiores valores de acuracia seletiva, 0,86 (Fer), 0,84 (Mat) e 0,89 (TF). Para as variaveis co
estimativa de acuracia seletiva superior a 70% (Vig, Fer, Cer, Mat e TF) a predi¢cdo dos valore
genéticos apresentam maior confiabilidade. Para a variavel producao por planta o valor obtido ¢
acuracia foi de 67% sendo, portanto, considerada de magnitude moderada. Resultados semelhar
foram encontrados por Ramalho et al. (2016), onde foi verificado valor de acuracia para ess
variavel de 86% em clones de Conilon.

A andlise de correlacdo genética entre as variaveis analisadas esta apresentagla na Tak
6. A correlacdo genotipica mede o grau de associacdo de natureza genética entreadeiss vari
Correlagbes genéticas altas entre dois caracteres indicam que, a alteracdo enteunviaara
selecéo, promove alteragcdes no outro. A correlagdo genética pode ser positiva, quando é possi
obter ganhos para uma variavel selecionando outra, ou negativa, quando a sele¢cdo em uma varia
ird contribuir negativamente em outra (Resende 2002). Essa estratégia permite obter rapidc
progressos nos programas de melhoramento genético, via sele¢do indireta, por permitir a selec
de variaveis que possuem heranca complexa, de dificil mensuracéo e até mesmo a smleeao pre
em espeécies perenes, por meio de outra variavel correlacionada e que seja de mais facil mensura
(Oliveira et al. 2011; Verardi et al. 2011).
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As principais causas da correlagcdo genética entre variaveis sdo decorrentes da ligacé
génica, de causa transitoria, e pleiotropia (um loco influenciando mais de um carater
simultaneamente), de causa principal e permanente (Falconer and Mackay 1996; Resende 201F¢

Os maiores valores de correlacdo genotipica negativa foram observados entre as variave
vigor vegetativo e incidéncia de cercosporiose (-0,55) e entre as variaveis producao per planta
incidéncia de cercosporiose (-0,57). Levando-se em consideracao o sentido e a nadggsagie
correlacdes, a selecdo para essas variaveis seria vantajosa nos programas de melhoramentc
cafeeiro, uma vez que se busca obter plantas com menor incidéncia de cercosporiose e q
conseguentemente, isso resulte em plantas mais vigorosas e mais produtivas.

Os maiores valores de correlagdo genotipica positiva foram observados entre as variave
vigor vegetativo e altura da planta (0,58), vigor vegetativo e diametro da projecao da copa (0,69
incidéncia a ferrugem do cafeeiro e incidéncia de cercosporiose (0,57) e entre altura da planta
diametro da projecéo da copa (0,68). Visto que o objetivo dos programas de melhorar@ento de
canephoraé obter plantas mais vigorosas e com maior diametro da projecao da copa, a selecao
uma dessas variaveis promoveria alteracdes positivas na outra correlacionada, por meio da sele
indireta. O mesmo € verificado para as variaveis incidéncia a ferrugem do cafeeiro e incidéncia d
cercosporiose, uma vez que é interessante e vantajoso plantas com menores niveis de incidén
dessas doencas. As dificuldades com a selecéo serdo observadas quando esta for realizada
variaveis vigor vegetativo e altura de planta e nas variaveis diametro da projecéo da copa e altu
de planta. Isso ocorre quando duas variaveis estao correlacionadas positivamente e uma dela
indesejada. Para os programas de melhoramento o ideal € que as plantas sejam mais vigorose
possuam um maior diametro da projecdo da copa, entretanto para a variavel altura @ planta
selecéo ideal é no sentido de reduzir a altura.

Para auxiliar na escolha dos materiais superiores foram utilizados indices de selecao col
base na média danks (Mulamba and Mock 1978; Resende 2007). Essa selecdo é baseada en
diversas variaveis de interesse, o que resulta em maiores ganhos simultaneos (Freitas et al. 201
O indice Mulamba e Mock se mostrou mais eficiente na selecao entre familias de meios-irmao
de café Conilon em trabalho comparando a eficiéncia em ganhos com selecao obtidos com o indi
Multiplicativo, indice Aditivo e o indice de Mulamba e Mock (Carias et al. 2016).

Os valores da Tabeld representam a posi¢cao (rank) que os 15 genotipos superiores
(intensidade de selecéo de 21%) assumiram para cada variavel analisada e os garselegion a
simultanea. Os dados de indice de selecdo mostraram que com essa intensidade de selecéo esy

se obter ganhos de 54,84% em relagdo a populacéo original. Isso indica que é possivel promoy
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0 aumento simultaneo da concentracdo de alelos favoraveis na populacao (Pereira et al. 2013). E
trabalho conduzido com clones do grupo Conilon, considerando quatro safras e com intensidac
de selecdo de 10%, foi observado ganhos na produc¢éo de café beneficiado de 57,85% (Ramal
et al. 2016).

O gendtipo UFV 3628-2 se destacou pelo maior ganho simultaneo (136,07%),
considerando as oito varidveis. Esse alto desempenho pode estar relacionado ao fato de:
gendtipo ser um possivel hibrido entre os dois grupos varietais, Conilon e Robusta. Em trabalh
prévio (capitulo 1), foram utilizados marcadores moleculares SNP para andlise de diversidade
estrutura genética de alguns gendtipos Conilon. Nesse trabalho, as analises dos marcadores pe
metodologiasJnweighted Pair Group Method using Arithmetic averafl¢BGMA), algoritimo
Neighbor Joining(NJ) e abordagem bayesiana sugeriram que o geno6tipo Conilon UFV 8628-2
provavelmente resultante de cruzamento natural e esta classificado de forma errénea. Além diss
esse genotipo se destacou pela sua produtividade, resisténcia a ferrugem e precocidade (da
apresentados no capitulo 1). Aumento de produtividade pode ser resultante de vigor hibrido
gendtipos Conilon normalmente sdo suscetiveis a ferrugem dessa forma, a resisténcia a es
doenca normalmente é obtida de Robusta (Cubry et al. 2008; Musoli et al. 2009).

Foi realizada ainda, uma analise de agrupamento multivariada dos genétipos Conilon, par
todas as variaveis analisadas simultaneamente (Tabela 8). O agrupamento foi realizado pe
método de Tocher, baseado na distancia genética euclidiana média, a qual separou os 71 genoti
em dois grupos distintos. A maioria dos genétipos Conilon (70) foram alocados em um Unicao
grupo, grupo 1. O gendtipo UFV 3628-2 que se destacou pelo maior ganho simultaneo (136,07%
na analise de indice de selecdo com base na média de ranks ficou alocado individualmente |
segundo grupo. Esse resultado corrobora com a hipotese desse genotipo ser um hibrido natu
entre Conilon e Robusta.

Com base nesses resultados, foi realizada uma nova andlise de agrupamento multivaria
dos gendtipos Conilon, para todas as variaveis analisadas simultaneamente, desconsiderando
analise o genotipo UFV 3628-2, por se tratar de um hibrido natural (Tabela 9). Foi observada .
formacao de 15 grupos, o que indica diversidade genética entre os genotipos, considerando
variaveis avaliadas. Os genotipos UFV 3628-45, UFV 3627-27, UFV 3628-22 e UFV 3629-34 se
destacam por estarem entre 0s nove genoétipos com maiores ganhos simultaneos (Tabela 7) e
terem sido alocados em grupos distintos (Tabela 9). Portanto, estes genoétipos devem s
priorizados nos programas de melhoramento para obter cultivares dentro do grupo varietal o

como genitores em cruzamentos interpopulacionais para exploracéo do vigor hibrido (Ferréo et ¢
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2013). Resultados similares foram encontrados por Silva et al. (2015), utilizando o método de
Tocher, baseado na distancia genética de Mahalanobis, estimados a partir de seis variave
fenotipicas avaliadas nos anos de 2010 e 2011. Nesse trabalho 71 gendtipos Conilon fora
agrupados em 13 grupos distintos, indicando a presenca de variabilidade genética na populag
(Silva et al. 2015).

Andlises dos genotipos do grupo varietal Robusta

A analise de deviance (ANADEV) para as variaveis analisadas na populacdo do grupc
varietal Robusta esta apresentada na Tabela 10. Todas as variaveis analisadas, exceto a vari
diametro da projecdo da copa, apresentaram resultados significativos para a fonte de variac:
genotipica pelo teste da razdo de verossimilhanca (TRV), indicando a existéncia de variabilidad
genética entre os gendtipos Robusta e, consequentemente, a possibilidade de obter ganhos co
selecdo. Apenas as variaveis diametro da projecdo da copa e época de maturacdo dos fru
apresentaram resultados significativos para a fonte de variagdo ambiental entre blocos. Para a fol
de variacdo ambiente permanente, as variaveis vigor vegetativo, incidéncia de cercosporios
altura da planta e diametro da projecédo da copa apresentaram resultados significativos pelo tes
da razao de verossimilhanca (TRV

As estimativas dos parametros genéticos para as variaveis analisadas estdo apresentada:
Tabela 11.

Os valores de variancia genéticg)Variaram entre 0,01 (Fer) a 73,88 (AP) e os valores
de variancia ambiental €ventre 0,36 (Mat) a 657,64 (AP). Assim, embora a analise de deviance
(Tabela 9) tenha mostrado resultados significativos para a fonte de variacdo genotipica pelo tes
da razdo de verossimilhanca (TRV), para algumas dessas variaveis os valorg$odenV
considerados baixos. Para todas as variaveis, os valorgda@aM inferiores as estimativas dos
valores de ¥, indicando baixa variabilidade genética na populacdo de Robusta.

O coeficiente de repetibilidade (r) assumiu valores entre 0,08 (Fer) a 0,40 (AP). Esses
valores classificam a repetibilidade das variaveis em baixa a média magnitude (Resende 2002). (
maiores valores de r foram observados para as variaveis altura da planta (0,40) e diametro ¢
projecdo da copa (0,37). Quanto maior o valor do coeficiente de repetibilidade menor sera «
namero necessario de medidas repetidas em um mesmo individuo. Estudando a repetibilidade ¢
genotipos de café Robusta, para a variavel producéao, foi verificado que quatro colheitas seriam
suficiente para selecionar genotipos promissores com 80% de preciséo, tornando-se iaalterade

partir da sexta colheita (Fonseca et al. 2004).
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O coeficiente de determinagdo dos efeitos de ambiente permangatg fornece a
variacdo ambiental que permanece de um ano para o osatrom@ informacdo auxiliar para
determinar se 0 modelo proposto é adequado ou ndo (Mrode 2014; Resende 2015). Na analise
deviance verificou-se efeitos significativos para a fonte de variacdo ambiente permanente, para
variaveis vigor vegetativo, incidéncia de cercosporiose, altura da planta e diametro da projecéo c
copa (Tabela 9). Os valores dgegvariaram de 0% (Fer) a 32% (AP

O coeficiente de determinacdo dos efeitos ambientais entre bloees (ndica a
heterogeneidade ambiental entre as parcelas dentro do bloco. A significancia para a fonte ¢
variacdo ambiental entre blocos, observada para as variaveis diametro da projecéo da copa e ép
de maturagédo dos frutos (Tabela 9), associada aos baixos valofgs.dentre 0% (Fer e TF) e
5% (Mat) (Tabela 10), indicam que o delineamento utilizado foi eficiente e a capacidade do test
precisa (Resende 2002). Estimativas significativas dos efeitos de blocos associados %ikaixos ¢
entre 2 e 5%ambém foram obtidos em populagcdo de café Robusta introduzida da Costa Rica.
indicando boa homogeneidade entre parcelas dentro dos blocos (Mistro 2013). O que pode t
favorecido esses resultados é o fato de que no presente trabalho, bem como no traball
desenvolvido por Mistro (2013) foram utilizados uma Unica planta por parcela. O uso de parcela
contendo um unico individuo e com maior numero de repeticdes melhoram as andlises estatistic
em espécies perenes, devido o magpacamento utilizado entre as plantas poder proporcionar
heterogeneidade dentro das parcelas (Resende 2002).

O parametro CY apresentou valores entre 4,96% (Fer) e 21,56%. @d¥es resultados
indicam que ha variabilidade genética na populagcédo para as variaveis analisadas. A geesenc
variabilidade genética € condicéo indispensavel para realizacédo da selecéo (Falconer and Mack
1996; Grandillo 2014).

O coeficiente de variacao residual (\0 qual indica a precisao do experimento, assumiu
valores entre 16,18% (AP) e 81,40% (Prod). De acordo com (Pimentel-Gomes 2009), os valore
de CVe para as variaveis altura da planta (16,18%), diametro da projecdo da copa (18,20%)
tamanho de fruto (16,27%) séo considerados de média magnitude. Os valOMs piga as
variaveis vigor vegetativo (21,02%), incidéncia a ferrugem do cafeeiro (27,85%), incidéncia de
cercosporiose (20,22%) e época de maturagdo dos frutos (23,59%) sdo considerados de a
magnitude. Somente para variavel producdo por planta o valoY&@1,40%) foi considerado
muito alto. Para contornar os problemas inerentes a baixa precisédo experimental e aumentar
sucesso na obtencdo de ganhos com a selecdo € necessario reduzir a variancia ambiental

amentar a variancia genética. A variancia ambiental pode ser reduzida pela uniformizacéo d
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ambiente experimental e a variancia genética é elevada quando se aumenta a variabilidade genét
da populacdo (Pompeu Junior et al. 2013).

O CVrelativo apresentou valores entre 0,26 (Prod) a 0,65 (TF). Os maiores valores de
CV'relativo foram encontrados para as variaveis época de maturagéo dos frutos (0,51) e tamanho d
frutos (0,65). Os maiores valores dgfbram observados também para as variaveis maturagédo dos
frutos (0,19) e tamanho de fruto (0,29), bem como os maiores valores de acurécia sgletisa (r
quais foram de 82% (Mat) e 87% (TF). Esses resultados determinam maior controle genético
menor influéncia ambiental para tais variaveis.

As variaveis analisadas apresentaram acuracia seletiva moderada a alta, variando entre 5:
(DC) a 87% (TF) (Resende and Duarte 2007). Os valores de acuracia para as variaveis incidénc
a ferrugem do cafeeiro (75%), incidéncia de cercosporiose (75%), tamanho de frutoe(87%)
maturacdo dos frutos (82%), indicam que a predicdo dos valores genéticos apresenta mai
confiabilidade.

A andlise de correlacao genética entre as variaveis analisadas esta apresentagla na Tak
12. Os maiores valores de correlacdo genotipica positiva foram obtidos entre as variaveis vigc
vegetativo e altura da planta (0,63), vigor vegetativo e diametro da projecéo da copa (0,80) e ent
altura da planta e diametro da projecao da copa (0,68). Esses resultados também foram verificad
na populacdo de Conilon, o que confirma que essas variaveis apresentam forte correlacao.
correlacdo entre as variaveis vigor vegetativo e didmetro da projecédo da copa (0,889rpode
explorada de forma vantajosa uma vez que, o ideal é que as plantas sejam vigorosas e com me
diametro da projecdo da copa. As dificuldades com a selecdo, assim como na populacao ¢
Conilon, serdo quando esta for realizada nas variaveis vigor vegetativo e altura de péenta e
variaveis diametro da projecdo da copa e altura de planta visto que, essas variaveis est
correlacionadas positivamente, mas a selecdo para a variavel altura de planta é dessgjael que
no sentido de reduzir a altura das mesmas.

A variavel diametro da projég da copa (DC) néo foi incluida nas analises subsequentes
de indice de selecdo de Mulamba-Mock e analise de agrupamento de Tocher, por nao fte
apresentado efeito genético significativo, de acordo com a analise de deviance (Tabela 10).

Na Tabela 13 estéo representados os 15 melhores gendtipos Robusta, 0s quais apresenta
maiores ganhos simultaneos para as sete varidveis com efeito genético significativo pela andli
de deviance. O indice foi obtido com base na média de ranks (Mulamba and Mock 1978; Resenc
2007). Nesse caso, em que foi utilizada uma intensidade de selecdo em torno de 27% (1

gendtipos), o ganho estimado foi de 31,94% em relacdo a populagéo original. O valor do ganh
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estimado foi expressivo, indicando o sucesso com a selecdo simultdnea para as variave
analisadas.

Pela andlise de agrupamento multivariada dos genétipos Robusta realizada pelo método ¢
Tocher, baseado na distancia genética euclidiana média, os 56 genétipos foram alocados em que
grupos distintos (Tabela 14). No primeiro grupo foram alocados a maioria dos genotipos (52), nc
segundo grupo ficaram os genoétipos UFV 3360-169 e UFV 3630-7 e no terceiro e quarto grupt
foram alocados os gendtipos UFV 3630-5 e UFV 3368-58, respectivamente. Em trabalhc
conduzido com 56 gendtipos do grupo Robusta, avaliados para seis variaveis fenotipicas nos an
de 2010 e 2011, foi verificado pela andlise de agrupamento de Tocher, baseado na distanc
genéticade Mahalanobis, a formacgédo de cinco grupos. Os resultados mostram que 51 dos 5t
gendtipos Robusta avaliados ficaram alocados em um Unico grupo (Silva et al. 2015).

Os gendtipos UFV 3360-169, UFV 3630-5 e UFV 3368-58, além de estarem entre os 15
genotipos com maiores ganhos simultaneos (Tabela 13), se destacaram por terem sido alocac
em grupos distintos (Tabela 14). Dessa forma, estes genoétipos devem ser priorizados nc
programas de melhoramento para obter cultivares dentro do grupo varietal Robusta ou com

genitores em cruzamentos interpopulacionais para exploracéo do vigor hibrido (Ferrdo et al. 2013

Analises das familias hibridas

A analise de deviance (ANADEV) para as varidveis analisadas nas familias hibridas est:
apresentada na Tabela 15. As variaveis vigor vegetativo (Vig) e altura da plantar@seéhtaram
resultados significativos para a fonte de variacdo capacidade especifica de combinacéo dt
genitores da populacdo de fémeas com os genitores da populacdo de machos, palmatssie d
de verossimilhanca (TRV). As variaveis incidéncia a ferrugem do cafeeiro (Fer) e época de
maturacao dos frutos (Mat) foram significativas para as fontes de variagcdo genitores da populacé
de fémease genitores da populacdo de machos, respectivamente. Esses resultados indicam
existéncia de variabilidade genética dentro da populacdo de estudo para essas variaveis
consequentemente, a possibilidade de obter ganhos com a selecdo. Para a fonte de variac
permanente de individuos, apenas as variaveis tamanho de fruto (TF) e producao por planta (Prc
nao apresentaram resultados significativos pelo teste da razdo de verossimilhanca (TRV). .
variavel producdo por planta (Prod) foi a Unica varidvel significativa pelo teste da razdo de
verossimilhanca (TRV) para a fonte de variacao blocos.

As estimativas dos parametros genéticos para as variaveis analisadas encontram-

descritas abaixo na Tabela 16.
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Os valores de variancia genética entre machgs) (Variancia genética entre fémeagsgV
e da variancia da capacidade especifica de combinacao interpopulaciah&r@m, de modo
geral, baixos. A Yme a Vgt apresentaram valores expressivos apenas para as variaveis altura de
planta (69,72) e diametro da projecdo da copa (19,85), respectivamente. Raravaloves
expressivos foram observados para duas variaveis, altura da planta (67,49) e didametro da projec
da copa (45,08). Dessa forma, é possivel verificar a presenca de variabilidade para as variave
altura da planta e didametro da projecao da copa, na populacéo das familias de Hibridos analisac
e na populacdo de genitores que deram origem a essas familias Hibridas.

O coeficiente de determinacdo dos efeitos permanenfgsm(ce o coeficiente de
determinacéo dos efeitos de blocti§e), medidas de qualidade experimental, indicam a variagio
ambiental de um ano para outro e os valores genéticos ndo aditivos e a heterogeneidade ambiel
entre as parcelas dentro do bloco, respectivamente. Os valorgs-eaciaram entre 1% (TF e
Prod) e 31% (Vig). O%ioc assumiram valores entre 1% (Fer, DC e Mat) a 4% (TF), indicando que
o delineamento utilizado foi eficiente e a capacidade do teste foi adequada (Resende 2002).

Verifica-se que a repetibilidad@) apresentou valores entre 0,05 (TF) a 0,47 (Vig),
podendo ser classificada em baixa a média magnitude (Resende 2002). Como ja discutido, quar
maior o valor de repetibilidade, menor o nimero de medi¢des repetidas em um mesmo individu
serao necessarios para predizer o seu valor real com certa confiabilidade. Os maiores valores d
foram verificados para as variaveis Vig (0,47), AP (0,46) e DC (0,35).

Com excecdo de Fer e TF, todas as variaveis apresentaram dominancia alélica em se
controles genéticos, conforme os valores demhEsse resultado revela que a heterose pode ser
explorada no melhoramento dessas variaveis.

As variaveis analisadas apresentaram valores consideraveis de herdabilidade
interpopulacional individual no sentido amplo, ou seja, dos efeitos genotipicos te)aisxteto
para a variavel tamanho de fruto (0,02). O baixo valorglpdra a variavel TF resultou também
em menor valor d€V eaiivo (0,01), indicando que essa variavel apresenta menor controle genético
e mais influéncia do ambiente. Portanto, as demais variaveis apresentam maior controle genéti
e, consequentemente, menos influéncia do ambiente, o que favorece o sucesso da seleg
(Vencovsky and Barriga 1992).

O coeficiente de variagdo genotipi€Mg) apresentou valores considerados favoraveis a
selecéo das variaveis, com excecao da variavel tamanho de fruto (0,25%), a qual apresent
também o menor valor @&V eiativo (0,01) e de acuracia seletiva (0,05). Isso indica pouca existéncia

de variabilidade genética para essa variavel dentro da populacdo das familias de Hibridos.
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Os valores de Coeficiente de variagéo residGalel foram considerados de magnitude
média e muito alta (Pimentel-Gomes 2009), variando de 12,88%0a 72,78% (Prod). @Ve
para as variaveis incidéncia a ferrugem do cafeeiro (52,72%), época de maturacao dos frutc
(40,47%) e producéao por planta (72,78%), consideradas de alta magnitude, indica maior variacé
causada pelo ambiente.

O coeficiente de variagao relativ€\(reiativo) apresentou valores entre 0,01 (TF) a 0,38
(AP). A acuréacia seletivagg) variou entre 5% (TF) a 67% (AP), consideradas de baixa a moderada
magnitude (Resende and Duarte 2007). E possivel observar que os maiores vaMesi@de
foram encontrados para as variaveis vigor vegetativo (0,33) e altura da planta (0,38). Os maiore
valores de fyforam observados também para as variaveis vigor vegetativo (0,39) e altura da plant:
(0,48), assim como os maiores valores de acuracia selggvague foram 60% (Vig) e 67% (AP).
Os resultados demonstram que as variaveis vigor vegetativo e altura da planta apresentaram ma
propor¢ao da variancia genética explicando o carater.

A andlise de correlacao genética entre as variaveis analisadas esta apresentaela na Ta
17. O maior valor de correlagdo genotipica negativa foi observado entre as variaveis ingidéncia
ferrugem do cafeeire época de maturacédo dos frutos (-0,50). Levando-se em consideracdo o
sentido e a magnitude dessas correlacdes, a selecdo em uma dessas variaveis nao seria eficient
selecao indireta da outra variavel correlacionada. O ideal é que as variaveis incidéncia a ferruge
do cafeeirce época de maturacdo dos frutos apresentassem uma alta correlagdo genotipica, m
gue esta fosse positiva uma vez que, se busca obter plantas com menor incidéncia de ferrugen
gue a maturacao dos frutos seja mais precoce.

Os maiores valores de correlacédo genotipica positiva foram observados entre as variave
vigor vegetativo e altura da planta (0,82), vigor vegetativo e diametro da projecéao da copa (0,88
altura da planta e diametro da projecdo da copa (0,86) e entre didametro da projué@e ela
producao por planta (0,44). Visto que o objetivo dos programas de melhoram@ntadephora
€ obter plantas mais vigorosas, com maior diametro da projecdo da copa e mais predutivas,
selecéo de uma dessas variaveis promoveria alteragdes positivas na outra variavel correlaciona
por meio da selecdo indireta. A correlacado observada entre as variaveis didametro da projecao
copa e producao por planta (0,44) é de suma importancia para os programas de melhoramento
cafeeiro. A variavel producédo por planta (Prod) é uma caracteristica quantitativa, governada pc
muitos genes e sofre grande influéncia do ambiente nesse sentido, ao selecionar plantas com me
diametro da projecao da copa, caracteristica de mais facil mensuracao, indiretamente sdea pratice

a selecdo de plantas mais produtivas. Assim como na analise de correlacdo genotipica para
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genotipos Conilon e Robusta as dificuldades com a selecéo para as familias de Hibridos ser:
observadas quando esta for realizada nas varidveis vigor vegetativo e altura de planta e n
varidveis diametro da projecdo da copa e altura de planta, pois elas estdo correlacionad
positivamente, mas a selecdo para altura de planta é realizada no sentido de redwir a altur

As variaveis diametro da projecao da copa (DC), tamanho de fruto (TF) e producao por
planta (Prod) ndo apresentaram efeitos genéticos significativos, de acordo com a andlise
deviance (Tabela 15) e, portanto, ndo foram incluidos nas analises subsequentes de indice
selecdo de Mulamba-Mock e anélise de agrupamento de Tocher.

O indice de selecdo é considerado ferramenta indispensavel no melhoramento genétic
quando se deseja obter ganhos simultaneos com a selecdo. Essa selecéo é realizada com bas
diversas variaveis, o que resulta em maiores ganhos simultaneos (Freitas et aD R@lied.de
selecdo baseado na média de ranks (Mulamba and Mock 1978; Resende 2007) foi utilizado pa
auxiliar na escolha dos materiais superiores.

Os valores da Tabela 18 representam a posicdo (rank) que as 20 familias hibrida
assumiram para cada variavel analisada e os ganhos com a selecao simaltégigeratdo uma
intensidade de selecéo de 50% (10 familias) espera-se obter 16,99% de ganhos. Para um progre
de melhoramento o ganho de 16,99% pode ser considerado satisfatorio e de grande importancic

Foi realizada também uma analise de agrupamento multivariada das familias, para todas «
variaveis analisadas simultaneamente, pelo método de Tocher, baseado na distancia genét
euclidiana média. A analise de agrupamento separou as familias em cinco grupos, sendo que
grupo 1 foram alocadas 14 das 20 familias avaliadas (Tabela 19).

Com base nas andlises de indice de selecdo e agrupamento genético, as familias HOS
H0912, H0918 e H0921 se mostraram promissoras por estarem entre as 4 familias com maior
ganhos simultdneos (Tabela 18) e terem sido alocadas em grupos distintos, o que indica mai
variabilidade genética. Dessa forma, estas familias podem ser intercruzadas para avanco da sele
recorrente. Além disso, as familias selecionadas podem ser avaliadas em diferentes regides e,
gue se destacarem, serem utilizadas como variedades de propagacéo por sementes. Para se ¢
novamente essas familias serdo selecionadas os genitores que deram origem as mesmas e ¢
serédo intercruzados, de modo que se espera que a média das familias selecionadas se mante
Com essa estratégia espera-se evitar problemas de incompatibilidade genética e desenvolvimel
de variedades mais tolerantes a seca que variedades clonais, associadas a caracteristica

resisténcia a ferrugem, uniformidade de maturacédo e maior tamanho de fruto.
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Andlises conjunta de indice de selecéo

Considerando as variaveis que apresentaram efeitos genéticos significativos para a
familias, de acordo com a analise de deviance (Tabela 15), foi realizada uma analise conjunta
indice de selecdo de Mulamba-Mock para as familias hibridas e seus respectivos genitore
Conilon e Robusta. Os valores da Tabela 20 representam a posicao (rank) que as fanmlias e s¢
genitores assumiram para cada variavel analisada e os ganhos com a selecdo simultanea.

Com uma intensidade de selecdo em torno de 10% (3 gendtipos) espera-se obter 51,26
de ganhos. Por meio dessa analise foi possivel verificar que as familias H0912, H0918 e H09Z
gue se destacaram por proporcionarem 0s maiores ganhos com a selecdo na analise das fami
também apresentaram maiores ganhos que 0s genitores que os originaram, demostrandc
ocorréncia de heterose e heterobeltiose. Esse resultado evidencia a importancia dos grup
heteréticos na obtencéo de hibridos superiores, explorando os beneficios proporcionados pel
efeitos dos desvios de dominancia. Dessa forma, essas familias devem ser as selecianadas f
continuar o programa de melhoramento tanto para obtencdo de variedade propagadas por seme
guanto para variedades clonais.

Selecédo de Hibridos para as variaveis incidéncia a ferrugepnoducao por planta

Na tabela 21 esté apresentado os 20 melhores Hibridos dentro das familias hibridas, pare
variavel incidéncia a ferrugem do cafeeiro. A incidéncia de ferrugem foi avaliada com notas de !
a 5. A nota 1 foi atribuida para genétipos sem nenhum sintoma do patdgeno e nota 5 para genotip
altamente suscetiveis. Dessa forma, quanto menor a nota atribuida menor a incidéncia de ferruge
e quanto menor o valor da nova média em relacdo a média geral (Tabela 16) mais resistente
genotipo.

Os cinco melhores hibridos pertencem a mesma familia (H098). A sele¢do desses cinc
genotipos permitira um ganho genético de 0,16 sobre a média geral e, portanto, a nova média se
de apenas 1,71. O valor genético aditivo € 1,25 e quanto menor esse valor melhor a salecéo p:
essa variavel. Dessa forma esses cinco Hibridos s&o de interesse para 0S programas
melhoramento genético que visam obter gendtipos com menores niveis de incidéncia de ferruger

A selecdo dos 20 melhores Hibridos permitira um ganho genético de 0,19. A média de
populacdo melhorada em uma proxima geracao de plantio sera de 1,74.

Na tabela 22 esta apresentado os 20 melhores Hibridos dentro das familias hibridas, pare

variavel producgéo por planta. O Hibrido H0910-3 se destaca como o melhor gendtipo dentre o
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demais para a variavel producado por planta. O Hibrido H0910-3 pertence a familia H0910 e se
valor fenotipico observado (f) é de 21,00 litros por planta e o valor genético aditivo é de 10,11
Dessa forma, em uma reproducdo via sementes desse genétipo, metade desse valor gené
aditivo sera transmitido para a sua descendéncia.

A selecdo dos 20 melhores Hibridos permitira um ganho genético de 1,49 litros por plantas
sobre a média geral de 8,24 (Tabela 16). A média da populacdo melhorada em uma proéxim
geracdo de plantio sera de 9,74 litros por planta permitindo um ganho genético expressivo d
18,20%.

Os gendtipos Hibridos que se destacam pelos menores niveis de incidéncia de ferrugem
maiores producgdes por planta podem ser clonados e utilizados nos programas de melhoramer
genético do cafeeiro que buscam obter ganhos para essas variaveis.

Conclusbes

Os genotipos Conilon UFV 3628-45, UFV 3627-27, UFV 3628-22 e UFV 3629-34, bem
como 0s genétipos Robusta UFV 3360-169, UFV 3630-5 e UFV 33&85Bromissores por
serem geneticamente divergentes pela analise de agrupamento e por proporcionarem gant
elevados com a selecdo, podendo serem intercruzados para obter cultivares dentro de cada grt
varietal ou como genitores em cruzamentos interpopulacionais.

As familias hibridas H097, H0912, H094810921 que se destacaram nas analises podem
ser testadas em diferentes regides e constituirem variedade propagada por semente. Essas fam
tém potencial também para ser intercruzadas (cruzamento intrapopulacional) para avanco
selecéo recorrente.

Os Hibridos selecionados com menores incidéncia de ferrugem e com maiores producgde

por planta podem ser clonados e utilizados nos programas de melhoramento genético do cafeeil



Tabela 1.Genotipos do grupo varietal Conilon
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Genotipos

UFV 3627-8
UFV 3627-20
UFV 3627-24
UFV 3627-25
UFV 3627-27
UFV 3627-29
UFV 3627-30
UFV 3627-31
UFV 3628-1
UFV 3628-2
UFV 3628-3
UFV 3628-4

UFV 3628-5
UFV 3628-10
UFV 3628-16
UFV 3628-17
UFV 3628-20
UFV 3628-22
UFV 3628-23
UFV 3628-24
UFV 3628-26
UFV 3628-27
UFV 3628-28
UFV 3628-29

UFV 3628-32
UFV 3628-33
UFV 3628-35
UFV 3628-36
UFV 3628-37
UFV 3628-38
UFV 3628-39
UFV 3628-40
UFV 3628-42
UFV 3628-43
UFV 3628-44
UFV 3628-45

UFV 3628-46
UFV 3628-47
UFV 3628-48
UFV 3628-51
UFV 3628-52
UFV 3629-1
UFV 3629-4
UFV 3629-7
UFV 3629-8
UFV 3629-9
UFV 3629-10
UFV 3629-11

UFV 3629-12
UFV 3629-15
UFV 3629-16
UFV 3629-17
UFV 3629-20
UFV 3629-23
UFV 3629-24
UFV 3629-25
UFV 3629-26
UFV 3629-27
UFV 3629-28
UFV 3629-29

UFV 3629-30
UFV 3629-31
UFV 3629-32
UFV 3629-34
UFV 3629-36
UFV 3629-37
UFV 3629-38
UFV 3629-39
UFV 3629-7?
UFV 3638-49
UFV 513




Tabela 2.Genotipos do grupo varietal Robusta

Genotipos

UFV 3356-71 UFV 3363-125 UFV 3370-47 UFV 3376-9 UFV Apoatéa-1
UFV 3356-74 UFV 3365-144 UFV 3370-49 UFV 3377-12 UFV Apoata-2
UFV 3356-76 UFV 3366-134 UFV 3370-50 UFV 3630-10 UFV Apoata-3
UFV 3357-91 UFV 3366-138 UFV 3371-19 UFV 3630-11 UFV Apoata-4
UFV 3357-93 UFV 3366-139 UFV 3371-20 UFV 3630-2 UFV Apoata-5
UFV 3358-88 UFV 3367-101 UFV 3371-22 UFV 3630-5 UFV Apoata-6
UFV 3360-169 UFV 3367-105 UFV 3373-36 UFV 3630-6 UFV Apoata-8
UFV 3360-171 UFV 3367-96 UFV 3373-43 UFV 3630-7 UFV 514
UFV 3361-148 UFV 3367-97 UFV 3374-29 UFV 3631-10

UFV 3361-151 UFV 3367-98 UFV 3375-65 UFV 3631-11

UFV 3362-118 UFV 3368-52 UFV 3375-66 UFV 3631-13

UFV 3363-122 UFV 3368-58 UFV 3376-8 UFV 3631-9

60
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Tabela 3.Familias hibridas e a descricdo dos cruzamentos para obtencdo das mesmas

Familia Cruzamentos

H092 UFV 3366-139 x UFV 513
HO093 UFV 3366-139 x UFV 3629-11
H094 UFV 3367-98 x UFV 513
HO095 UFV 3366-139 x UFV 3627-31
H097 UFV 3374-28 x UFV 3627-31
HO098 UFV 3365-144 x UFV 3629-11
HO099 UFV 3365-144 x UFV 513
HO0910 UFV 3367-98 x UFV 3629-11
H0911 UFV 3367-98 x UFV 3628-2
H0912 UFV 3366-139 x UFV 3628-2
H0913 UFV 3365-144 x UFV 3628-2
H0914 UFV 3374-28 x UFV 513
H0915 UFV 3373-36 x UFV 3628-2
H0916 UFV 3367-98 x UFV 3629-25
H0917 UFV 3365-144 x UFV 3629-25
H0918 UFV 3373-36 x UFV 513
H0919 UFV 3373-36 x UFV 3629-11
H0920 UFV 3373-36 x UFV 3629-25
H0921 UFV 3374-28 x UFV 3629-11

H0922

UFV 3373-36 x UFV 3627-31
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Tabela 4. Andlise de Deviance (ANADEV) e teste da razdo de verossimilhanca (TRV) para as

variaveis avaliadas na populacao de Conilon

Deviance TRV (X?)

Variaveis Modelo Genotipico Blocos Permanente Genotipico Blocos Permanente
Vig 2878,78 2894,50 2938,41 3002,77 15,72** 59,63** 123,99**
Fer 1002,46 1065,39 1014,77 1014,70 62,93* 12,31**  12,24**
Cer -1799,4 -1762,85 -1794,98 -1799,26 36,55**  4,42* 0,14%
AP 13208,80 13214,66 13267,39 13563,83 5,86*  58,59** 355,03**
DC 14101,69 14106,77 14174,04 14258,11 5,08* 72,35**  156,42**
Mat 516,76 587,29 519,57 517,36 70,53* 281N 0,60'S
TF -367,56 -268,33 -359,93 -365,18 99,23*  7,63** 2,38'S

Prod 5288,05 5300,48 5298,06 5295,79 12,43** 10,01**  7,74**

** @ * significativo a 1% e 5% de probabilidade, respectivament& néo-significativo com base na tabela de Qui-
quadrado com 1 grau de liberdade. Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéneraugdém do cafeeiro; Cer: incidéncia de
cercosporiose; AP: altura da planta; DC: didmetro da projecdo da copaépded de maturacdo dos frutos; TF:
tamanho de fruto; Prod: producéo por planta. Genotipico: efeitos gengtRlimoss: efeitos de bloco; Permanente:
efeitos de ambiente permanente.




63

Tabela 5. Estimativa dos parametros genéticos e ambientais para as variaveis avaliadas n

populacao de Conilon

Parametros Variaveis

Geneticos  Vig Fer Cer AP DC Mat TF Prod
Vg 0,14 0,10 0,01 2645 21,67 0,10 0,08 1,53
Vbloc 0,20 0,01 0,00 78,75 9563 0,00 0,00 0,56
Vperm 0,40 0,04 0,00 22545 164,34 0,01 0,01 1,77
Ve 1,32 0,54 0,11 269,27 485,08 0,49 0,23 22,40
Vi 2,06 0,69 0,13 599,92 766,71 0,60 0,33 26,26
h?g 0,07 0,14 0,08 0,04 0,03 0,16 0,25 0,06
r 0,36 0,21 0,09 0,55 0,37 0,19 0,29 0,15
C?bloc 0,10 0,02 0,01 0,13 0,12 0,01 0,01 0,02
Cperm 0,19 0,06 0,01 0,38 0,21 0,02 0,03 0,07
MG 5,79 2,06 2,08 146,64 127,94 191 1,98 8,11

CVy(%) 6,52 1514 4,70 351 3,64 1627 1443 1526
CVe(%) 19,86 3579 16,31 11,19 17,21 36,65 24,33 58,32
CVieivo 0,33 042 029 031 021 044 059 0,26

l'gg 0,70 0,86 0,78 0,56 0,53 0,84 0,89 0,67

Vg: Variancia genética; M. Variancia ambiental entre blocosseMs Varidncia ambiente permanente; Variancia
residual; V: Variancia fenotipica; % Herdabilidade individual no sentido amplo (efeitos genotipicos totais); r:
Repetibilidade; &0 Coeficiente de determinacdo ambiental entre blocgsiicCoeficiente de determinagdo de
ambiente permanente; MG: Média Geral; {£{%6): Coeficiente de variacdo genotipico; &%): Coeficiente de
variacao residual; CMaive: CVgi(%)/CVe(%); kg Acuracia seletivd/ig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem
do cafeeiro; Cer: incidéncia de cercosporiose; AP: altura da planta; DC: dilmenajecdo da copa; Mat: época de
maturacédo dos frutos; TF: tamanho de fruto; Prod: producéo por planta.
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Tabela 6.Correlacéo genética entre as variaveis avaliadas na populacéo de Conilon

Vig Fer Cer AP DC Mat TF Prod
Vig | 1,00 -0,38 -0,55 0,58 0,69 -0,04 0,05 0,42
Fer 1,00 0,57 -0,2 -0,26 -0,32 0,17 -0,2
Cer 1,00 -0,2 -0,29 -0,12 0,09 -0,57
AP 1,00 0,68 -0,23 0,24 0,18
DC 1,00 -0,16 0,15 0,38
Mat 1,00 -0,28 0,05
TF 1,00 0,28
Prod 1,00

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do cafeeiro; Cer: incidéncia depmaniose; AP: altura da planta
DC: didmetro da projecdo da copa; Mat: época de maturacdo dos frutospafhdade fruto; Prod: produgdo por
planta.
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Tabela 7.Classificacdo dos 15 gendtipos Conilon superiores com basakimédio (indice de

Mulamba-Mock), referente a oito varidveis fenotipicas

Rank- Ganho

Ordem Conilon Vig Fer Cer AP DC Mat TF Prod Médio (%)

1 UFV3628-2 3 3 3 71 1 2 32 7 15,25 136,07
2 UFV3628-45 1 1 4 69 4 4 58 16 19,63 106,45
3 URV3627-27 9 14 5 43 17 18 41 13 20,00 96,81
4 UFV3627-29 5 6 1 50 10 7 71 15 20,63 90,73
5 UFV3629-26 24 22 12 42 15 47 13 6 22,63 83,44
6 UFV3629-4 13 5 13 21 29 63 16 22 22,75 78,70
7 UFV3628-22 8 52 39 66 7 5 2 12 23,88 74,09
8 UFV36284 37 12 6 67 11 17 19 25 24,25 70,41
9 UFV3629-34 2 9 23 64 3 54 37 5 24,63 67,33
10 UFV3628-26 11 37 33 38 28 27 6 19 24,88 64,76
11 UFV3628-28 38 59 49 11 2 12 3 26 25,00 62,63
12 UFV 3629-29 27 18 21 47 13 59 10 14 26,13 60,22
13 UFV3629-27 33 15 11 24 35 65 23 4 26,25 58,17
14 UFV3628-40 18 30 8 26 41 62 8 18 26,38 56,40

15 UFV3628-46 6 32 16 23 9 64 35 27 26,50 54,84

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do cafeeiro; Cer: incidéncia demaniose; AP: altura da planta
DC: diametro da projecéo da copa; Mat: época de maturacao dos frutoandfhdade fruto; Prod: produgédo por
planta.




Tabela 8.Agrupamento dos 71 gendtipos Conilon pelo método de Tocher, com base na distanci:

genética euclidiana média

Grupo

Conilon

1

UFV 3629-4
UFV 3627-27
UFV 3628-23
UFV 3629-?
UFV 3628-5
UFV 3629-11
UFV 3628-26
UFV 3629-38
UFV 3629-34
UFV 3628-4
UFV 3627-31
UFV 3627-29
UFV 3628-1
UFV 3627-8

UFV 3629-23
UFV 3628-20
UFV 3629-17
UFV 3627-30
UFV 3628-38
UFV 513
UFV 3628-3
UFV 3629-36
UFV 3629-29
UFV 3628-24
UFV 3629-12
UFV 3629-24
UFV 3628-47
UFV 3628-17

UFV 3628-46
UFV 3627-20
UFV 3629-27
UFV 3628-42
UFV 3628-44
UFV 3629-1

UFV 3628-28
UFV 3629-39
UFV 3629-7

UFV 3629-37
UFV 3628-10
UFV 3628-33
UFV 3628-22
UFV 3628-29

UFV 3628-32
UFV 3628-35
UFV 3628-37
UFV 3629-15
UFV 3629-8

UFV 3627-25
UFV 3629-25
UFV 3628-40
UFV 3638-49
UFV 3629-9

UFV 3629-31
UFV 3629-20
UFV 3627-24
UFV 3629-26

UFV 3629-30
UFV 3629-10
UFV 3628-16
UFV 3629-32
UFV 3628-39
UFV 3628-48
UFV 3629-28
UFV 3628-45
UFV 3628-52
UFV 3629-16
UFV 3628-36
UFV 3628-43
UFV 3628-27
UFV 3628-51

UFV 3628-2
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Tabela 9.Agrupamento dos 70 gendtipos Conilon pelo método de Tocher, com base na distanci:

genética euclidiana média

Grupo Conilon

UFV 3628-32 UFV 3628-35 UFV 3628-23 UFV 3628-37
UFV 3629-15 UFV 3629-32 UFV 3628-44 UFV 3629-8

1 UFV 3628-39 UFV 3628-48 UFV 3629-25 UFV 3629-38
UFV 3629-36 UFV 3628-52 UFV 3628-24 UFV 3629-37
UFV 3629-9 UFV 3627-31 UFV 3628-36 UFV 3628-33
UFV 3628-43 UFV 3628-47 UFV 3628-27 UFV 3628-51
UFV 3629-4 UFV 3628-46 UFV 3629-30 UFV 3627-27

) UFV 3629-27 UFV 3627-30 UFV 3628-5 UFV 3628-26
UFV 3628-40 UFV 3629-29 UFV 3628-4 UFV 3629-24
UFV 3628-17 UFV 3629-26

3 UFV 3629-23 UFV 3629-1 UFV 3629-28 UFV 3629-12

4 UFV 3628-16 UFV 3629-? UFV 3628-42 UFV 513
UFV 3628-3 UFV 3627-8

5 UFV 3628-38 UFV 3638-49 UFV 3629-16

6 UFV 3627-20 UFV 3629-10 UFV 3629-17 UFV 3627-25

7 UFV 3628-10 UFV 3628-22 UFV 3628-29

8 UFV 3628-45 UFV 3627-29 UFV 3627-24

9 UFV 3629-39 UFV 3629-7

10 UFV 3628-28 UFV 3628-1

11 UFV 3628-20

12 UFV 3629-20

13 UFV 3629-34

14 UFV 3629-11

15 UFV 3629-31
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Tabela 10.Analise de Deviance (ANADEV) e teste da razdo de verossimilhanca (TRV) para as

variaveis avaliadas na populacdo de Robusta

Deviance TRV (X?)
... Modelo . .
Variaveis Genotipicc Blocos Permanente Genotipicc Blocos Permanente
Completo
Vig 1787,14 1792,16 1788,65 1856,04 502 151N  68,9*

Fer -1210,9 -1180,72 -1210,88 -1210,93 30,18* 0,02 -0,03'
Cer -579,57 -558,39 -578,6 -574,85 21,18* 0,97MS 4,72*

AP 8605 8610,05 8607,32 87232 5,05% 2,305 118,2*
DC 8502,88 8506,16 8507,01 8612,65 3,28 4,13 109,77*
Mat 103,74 144,45 111,88 103,83 40,71* 8,14*  0,09'S
TF -369,05 -288,77 -369,03 -369,06 80,28** 0,05 -0,01"
Prod 2920,41 2926,86 2922,27 2922,38 6,45 1,86 1,97

** @ * significativo a 1% e 5% de probabilidade, respectivament€ néo-significativo com base na tabela de Qui-
quadrado com 1 grau de liberdade. Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéneraugdém do cafeeiro; Cer: incidéncia de
cercosporiose; AP: altura da planta; DC: didmetro da projecdo da copagpded de maturagcdo dos frutos; TF:
tamanho de fruto; Prod: producéo por planta. Genotipico: efeitos gengtBlicoass: efeitos de bloco; Permanente:
efeitos de ambiente permanente.
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Tabela 11.Estimativa dos parametros genéticos e ambientais para as variaveis avaliadas n

populacdo de Robusta

Parametros Variaveis

Genéticos  Vig Fer Cer AP DC Mat TF Prod
\ 0,11 001 0,02 7388 4537 0,09 0,07 232
Vbloc 0,03 0,00 0,00 21,60 30,92 0,03 0,00 0,70
V perm 0,45 0,00 0,01 347,67 286,71 0,01 0,00 2,20
Ve 1,46 011 0,18 657,64 611,61 0,36 0,17 33,14
Vi 205 0,12 0,21 1100,78 974,61 0,48 0,24 38,36
h%g 0,05 007 009 0,07 005 019 0,29 0,06
r 029 008 016 040 037 0,26 030 0,14
Cbloc 001 0,00 001 002 003 005 000 0,02
Cperm 0,22 0,00 006 032 029 001 001 0,06
MG 575 1,21 2,07 158,46 13588 255 252 7,07

CVy (%) 572 7,76 6,79 542 496 11,92 10,52 21,56
CVe(%) 21,02 27,85 20,22 16,18 18,20 23,59 16,27 81,40
CVieivo 0,27 0,28 0,34 034 027 051 065 0,26

l'gg 0,58 0,75 075 059 053 082 0,87 0,59

Vg: Variancia genética; dhc: Varidncia ambiental entre blocosseMs Varidncia ambiente permanente; Variancia
residual; V: Variancia fenotipica; % Herdabilidade individual no sentido amplo (efeitos genotipicos totais); r:
Repetibilidade; &0 Coeficiente de determinagdo ambiental entre blocgsiicCoeficiente de determinagdo de
ambiente permanente; MG: Média Geral; ££{%6): Coeficiente de variacdo genotipico; &%): Coeficiente de
variacao residual; CMaive CV4i(%)/CVe(%); Iye: Acuracia seletiva.Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem
do cafeeiro; Cer: incidéncia de cercosporiose; AP: altura da planta; DC: dilmenajecdo da copa; Mat: época de
maturacdo dos frutos; TF: tamanho de fruto; Prod: producéo por planta.
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Tabela 12.Correlacdo genética entre as variaveis avaliadas na populacdo de Robusta

Vig Fer Cer AP DC Mat TF Prod
Vig | 1,00 0,02 -0,11 0,63 0,80 -0,16 0,01 0,36
Fer 1,00 -0,05 -0,08 0,04 -0,20 -0,20 0,24
Cer 1,00 -0,07 -0,11 -0,06 0,20 0,01
AP 1,00 0,68 -0,19 0,04 0,14
DC 1,00 -0,25 0,06 0,37
Mat 1,00 0,19 -0,10
TF 1,00 0,00
Prod 1,00

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia & ferrugem do cafeeiro; Cer: incidéncia desperiose; AP: altura da planta
DC: didmetro da projecéo da copa; Mat: época de maturacdo dos frutosndfhdade fruto; Prod: producdo por
planta.
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Tabela 13.Classificacdo dos 15 melhores gendtipos Robusta com baaakiédio (indice de

Mulamba-Mock), referente a sete variaveis fenotipicas

Ordem Robusta  Vig Fer Cer AP Mat TF Prod Rank-Meédio G(a;/:)ho
1 UFV3631-10 18 8 17 7 13 47 13 17,57 62,20
2 UFV3371-20 6 29 28 40 6 8 6 17,57 62,20
3 UFV Apoatd-2 1 1 4 54 32 2 32 18,00 60,89
4 UFV3370-50 25 2 13 31 46 7 5 18,43 59,28
5 UFV 335791 44 4 9 12 34 35 3 20,14 55,37
6 UFV3630-5 2 3 1 49 43 41 2 20,14 52,87
7 UFV3630-6 7 28 16 41 24 3 31 21,43 49,68
8 UFV3356-74 17 5 3 21 40 48 17 21,57 47,23
9 UFV3368-52 23 22 34 9 26 37 9 22,86 44,33
10 UFV3365-144 42 10 45 4 28 11 20 22,86 42,09
11  UFVApoatd-l 15 6 7 53 20 30 35 23,71 39,78
12 UFV3360-169 10 56 5 43 3 50 4 24,43 37,51
13 UFV3368-58 11 51 5 44 5 6 1 24,86 35,43
14 UFV3373-36 9 12 35 56 4 43 16 25,00 33,64
15 UFV3358-88 26 31 24 2 36 29 30 25,43 31,94

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do cafeeiro; Cer: incidéncia depmaniose; AP: altura da planta
Mat: época de maturacdo dos frutos; TF: tamanho de fruto; Prod: produqgdarda.
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Tabela 14.Agrupamento dos 56 genotipos Robusta pelo método de Tocher, com base na distanci

genética euclidiana média

Grupo

Robusta

1

UFV 3366-134
UFV 3375-65
UFV 3631-13
UFV Apoata-8
UFV 3361-148
UFV 3630-11
UFV 3366-138
UFV 3377-12
UFV 3363-125
UFV 3356-74
UFV 3367-96

UFV 3366-139
UFV 3368-52
UFV 514

UFV 3356-76
UFV 3367-98
UFV 3367-101
UFV Apoata-2
UFV 3373-43
UFV Apoata-6
UFV 3358-88
UFV 3630-2

UFV 3357-91
UFV 3371-19
UFV 3373-36
UFV 3367-105
UFV 3363-122
UFV 3630-6
UFV 3375-66
UFV 3370-49
UFV 3360-171
UFV 3362-118

UFV 3376-8
UFV Apoata-1
UFV 3631-9
UFV 3356-71
UFV Apoata-5
UFV 3376-9
UFV 3631-10
UFV 3374-29
UFV 3630-10
UFV 3365-144

UFV 3371-22
UFV 3370-47
UFV Apoata-3
UFV 3370-50
UFV 3631-11
UFV 3367-97
UFV 3357-93
UFV Apoata-4
UFV 3371-20
UFV 3361-151

UFV 3360-169

UFV 3630-7

UFV 3630-5

UFV 3368-58
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Tabela 15.Analise de Deviance (ANADEV) e teste da razao de verossimilhanca (TRV) para as variaveis avaliadas nas familias hibridas

Deviance TRV (X?)

Variaveis C'\gﬁwdpﬁle?o CEC Fémeas Machos Permanente Blocos CEC Fémeas Machos Permanente Blocos
Vig 1272,16 1278,42 1275,34 1272,15 144470 1274,78 6,26* 3,18% -0,01Ns 172,54* 2,62
Fer 765,49 766,02 772,23 766,01 819,10 765,62 0,53  6,74* 0,52 53,61**  0,13'S
AP 8607,12 8615,25 8607,12 8608,74 8748,84 8610,42 8,13** 0,00 1,62¥S 141,72*  3,30'S
DC 9122,62 9125,39 9123,t06 9122,61 9249,89 9123,65 2,77~ 0,44  -0,01" 127,27+ 1,03'S
Mat 557,88 558,56 558,14 564,48 564,20 557,96 0,68 0,26' 6,60* 6,32* 0,08's
TF -336,83 -336,83 -336,01 -336,83 -336,82 -333,43 0,00 0,82% 0,00 0,01N 3,40'
Prod 3480,63 3483,77 3480,63 3480,63 3480,67 348553 3,14 0,00 0,00Ns 0,04 4,90*

** @ * gignificativo a 1% e 5% de probabilidade, respectivamenté néo-significativo com base na tabela de Qui-quadrado com 1 grau de lib&figadegor vegetativo; Fer:

incidéncia a ferrugem do cafeeiro; AP: altura da planta; DC: didametro da prdgec@ipa; Mat: época de maturacéo dos frutos; TF: tamanho de fratopfaucéo por planta
CEC: efeitos da capacidade especifica de combinagéo dos genitores da popukg@asiedm os genitores da populacdo de machos; Fémeas: efeitos de genitordagde pop
de fémeas; Machos: efeitos de genitores da populagao de machos; Permanenteeefetentes de individuo; Blocos: efeitos de bloco.
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Tabela 16.Estimativa dos parametros genéticos e ambientais para as variaveis avaiadas na
familias hibridas

Parametros Variaveis
Genéticos Vig Fer AP DC Mat TF Prod
Vam 0,00 0,02 69,72 1,44 0,08 0,00 0,01
Vgt 0,12 0,07 1,17 19,85 0,01 0,00 0,01
Vim 0,09 0,01 67,49 45,08 0,01 0,00 0,90
Vperm 0,47 0,14 227,91 325,55 0,07 0,00 0,30
Vbloc 0,03 0,00 28,05 17,37 0,00 0,01 1,13
Ve 0,80 0,58 466,39 753,13 0,67 0,15 35,97
Vs 1,51 0,83 860,73 1162,43 0,85 0,15 38,32
C’m 0,00 0,02 0,08 0,00 0,10 0,00 0,00
c% 0,08 0,09 0,00 0,02 0,01 0,01 0,00
C2im 0,06 0,01 0,08 0,04 0,02 0,00 0,02
Cperm 0,31 0,17 0,26 0,28 0,08 0,01 0,01
Cbloc 0,02 0,01 0,03 0,01 0,01 0,04 0,03
r 0,47 0,29 0,46 0,35 0,21 0,05 0,06
h2am 0,00 0,08 0,32 0,00 0,38 0,00 0,00
h2at 0,32 0,35 0,01 0,07 0,03 0,03 0,00
h?, 0,16 0,21 0,16 0,04 0,21 0,02 0,00
h2dom 0,23 0,06 0,31 0,16 0,07 0,00 0,09
h?g 0,39 0,27 0,48 0,19 0,27 0,02 0,10
MG 6,26 1,45 174,26 158,24 2,02 2,13 8,24

CVyi (%) 4,67 7,40 4,71 4,24 5,84 0,25 11,53

CVe (%) 14,30 52,72 12,39 17,34 40,47 17,91 72,78

CVielativo 0,33 0,14 0,38 0,24 0,14 0,01 0,16

l'qg 0,60 0,39 0,67 0,57 0,42 0,05 0,55
Vgm: variancia genética entre genitores da populagdo de machos em cruzameatpopuiacédo de fémeas, a qual
estima (1/4) da variagdo genética aditiva correspondegteyafiancia genética entre genitores da populagdo de
fémeas em cruzamento com a populagcdo machos, a qual estima (l#ipdao genética aditiva correspondente;
Vim: varidncia da capacidade especifica de combinag&o interpopulacional entre doisggengaal estima (1/4) da
variacdo genética de dominancia correspondenig;: Waridncia dos efeitos permanentesjo/ variancia entre
blocos; W variancia residual; ¥ variancia fenotipica individual;?g: coeficiente de determinacédo dos efeitos de
genitores da populacdo de machds;apeficiente de determinacéo dos efeitos de genitores da populacdo de fémeas;
c’m: coeficiente de determinagdo dos efeitos da capacidade especifica de combifiagaa;oeficiente de
determinagdo dos efeitos permanentégsc.ccoeficiente de determinacdo dos efeitos de bloco; r: repetibilidade
individual; Fam herdabilidade individual no sentido restrito na populagdo de machos, odasegfeitos aditivos
interpopulacionais; % herdabilidade individual no sentido restrito na populacdo de fémeas, odaejefeitos
aditivos interpopulacionais; 2fm herdabilidade individual dos efeitos interpopulacionais de dominanéia; h
herdabilidade interpopulacional individual no sentido restrito, média para as duas pegufRcterdabilidade
interpopulacional individual no sentido amplo, ou seja, dos efeitos genstifntais; MG: Média Geral do
experimento; CY (%): Coeficiente de variagdo genotipico; &%): Coeficiente de variacdo residual; G
CV4i(%)/CVe(%); ryg: Acuracia seletiva.Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do aaf@sr: incidéncia
de cercosporiose; AP: altura da planta; DC: diametro da proje¢do da copépdtat:de maturagdo dos frutos; TF:
tamanho de fruto; Prod: producéo por planta.
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Tabela 17.Correlacdo genética entre as variaveis avaliadas nas familias hibridas

Vig Fer AP DC Mat TF Prod
Vig |1,00 0,23 0,82 0,88 -0,15 0,07 0,32
Fer 1,00 0,29 0,34 -0,50 0,26 0,23
AP 1,00 0,86 -0,17 0,29 0,30
DC 1,00 -0,21 0,12 0,44
Mat 1,00 -0,31 -0,01
TF 1,00 -0,13
Prod 1,00

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do cafeeiro; AP: altupdasita; DC: didmetro da proje¢&o da copa;
Mat: época de maturacdo dos frutos; TF: tamanho de fruto; Prod: produqdara.
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Tabela 18. Classificacdo das familias hibridas com baseané& médio (indice de Mulamba-
Mock), referente a quatro variaveis fenotipicas

Ordem Familia Vig Fer AP Mat Rank-Médio Ganho (%)

1 H0921 2 8 17 3 7,50 40,00

H0912 9 1 8 13 7,75 37,70
3 H0918 12 7 9 5 8,25 34,04
4 HO097 14 2 1 19 9,00 29,23
5 H0917 18 5 3 10 9,00 26,51
6 HO099 4 4 12 17 9,25 24,14
7 H0919 16 6 2 14 9,50 21,99
8 H0913 15 16 7 1 9,75 20,00
9 H095 3 20 14 2 9,75 18,50
10 H0922 1 15 20 4 10,00 16,99
11 H0916 6 9 13 15 10,75 14,93
12 H0915 10 10 11 12 10,75 13,26
13 H092 20 12 5 7 11,00 11,66
14 HO098 19 11 6 8 11,00 10,32
15 H0914 13 17 10 6 11,50 8,81
16 H0910 7 3 18 20 12,00 7,18
17 H0920 17 14 4 16 12,75 5,31
18 H093 5 18 19 9 12,75 3,70
19 H0911 8 13 15 18 13,50 1,92
20 H094 11 19 16 11 14,25 0,00

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do cafeeiro; AP: altura de@apMat: época de maturacdo dos
frutos.
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Tabela 19.Agrupamento das 20 familias hibridas pelo método de Tocher, com base na distanci:

genética euclidiana média

Grupo Familias

1 H094 H0916 HO0920 H093 H0915 H0914 HO0913
H0918 H0911 H0917 H099 H092 H098 H0919
H0921 H0922
H097 HO0910
H0912
HO095

gl IwWiN
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Tabela 20.Classificacdo das familias hibridas e seus genitores com bagekmédio (indice
de Mulamba-Mock), referente a quatro variaveis fenotipicas

Ordem Genotipo/Familia Vig Fer AP Mat Rank-Médio Ganho (%)

1 H0921 1 8 20 5 8,50 76,47
2 H0912 2 13 13 11 9,75 64,38
3 H0918 14 10 16 6 11,50 51,26
4 UFV 3365-144 16 1 15 19 12,75 41,18
5 UFV 3627-31 17 26 7 2 13,00 35,14
6 H0913 28 9 8 7 13,00 31,39
7 HO917 29 5 1 18 13,25 28,44
8 UFV 3373-36 9 2 29 15 13,75 25,65
9 HO98 27 7 5 17 14,00 23,29
10 HO0911 3 15 17 22 14,25 21,21
11 H0922 6 19 28 4 14,25 19,57
12 UFV 3629-25 21 21 6 10 14,50 18,03
13 HO0915 13 11 19 16 14,75 16,59
14 HO99 25 6 14 14 14,75 15,38
15 H0919 24 12 3 20 14,75 14,36
16 UFV 513 23 23 11 3 15,00 13,34
17 HO0916 7 18 9 26 15,00 12,46
18 UFV 3366-139 12 4 18 27 15,25 11,57
19 HO97 11 16 12 24 15,75 10,57
20 H0914 18 14 23 8 15,75 9,69
21 UFV 3367-98 10 3 26 29 17,00 8,43
22 UFV 3628-2 19 22 27 1 17,25 7,23
23 H092 22 28 10 9 17,25 6,15
24 HO095 4 29 24 13 17,50 511
25 UFV 3629-11 20 24 4 23 17,75 4,09
26 HO094 15 25 21 12 18,25 3,04
27 H0920 26 20 2 25 18,25 2,08
28 H0910 5 17 25 28 18,75 1,08
29 HO093 8 27 22 21 19,50 0,00

Vig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia a ferrugem do cafeeiro; AP: altura da plantaépgdat de maturacéo dos
frutos.
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Tabela 21. Sele¢do dos 20 melhores Hibridos dentro das familias hibridas, para a variavel

incidéncia a ferrugem, com base nos efeitos aditivos (a) e valores genéticos aditivos (u + a)

Ordem Hibrido Familia f a u+a Ganho Nova Média
1 H098-12 H098 1,00 -0,33 1,23 0,15 1,71
2 H098-14 H098 1,00 -0,31 1,24 0,16 1,71
3 H098-2 HO098 1,00 -0,30 1,25 0,16 1,71
4 H098-3 HO098 1,00 -0,30 1,25 0,16 1,71
5 H098-10 HO098 1,00 -0,30 1,25 0,16 1,71
6 H099-8 H099 1,00 -0,30 1,25 0,16 1,72
7 H0917-2 H0917 1,00 -0,29 1,26 0,16 1,72
8 H0917-3 H0917 1,00 -0,29 1,26 0,17 1,72
9 H098-5 H098 1,00 -0,29 1,26 0,17 1,72
10 H099-14 HO099 1,00 -0,29 1,26 0,17 1,72
11 H098-1 HO098 1,00 -0,28 1,27 0,17 1,72
12 H099-9 H099 1,00 -0,28 1,27 0,17 1,73
13 H099-2 H099 1,00 -0,28 1,27 0,18 1,73
14 HO098-11 H098 1,00 -0,28 1,28 0,18 1,73
15 H099-3 HO099 1,00 -0,28 1,28 0,18 1,73
16 H099-10 HO099 1,00 -0,27 1,28 0,18 1,73
17 H0917-1 H0917 1,00 -0,27 1,28 0,18 1,74
18 H099-5 H099 1,00 -0,26 1,29 0,19 1,74
19 H099-4 H099 1,00 -0,26 1,29 0,19 1,74
20 H099-1 H099 1,00 -0,26 1,29 0,19 1,74

f: valor fenotipico individual ou medi¢do de campo; a: efeito genético agredito; u + a: valor genético aditivo

predito.
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Tabela 22. Sele¢do dos 20 melhores Hibridos dentro das familias hibridas, para a variavel
producédo por planta, com base nos efeitos aditivos (a) e valores genéticos aditivos (u + a)

Ordem Hibrido Familia f a u+a Ganho Nova Média
1 H0910-3 H0910 21,00 1,86 10,11 1,86 10,11
2 H095-23 H095 14,88 1,70 9,94 1,78 10,03
3 H095-15 H095 13,63 1,66 9,90 1,74 9,98
4 H095-4 H095 11,50 1,55 9,80 1,69 9,94
5 H095-9 HO095 14,33 1,54 9,79 1,66 9,91
6 H095-26 H095 12,38 1,54 9,78 1,64 9,89
7 H095-30 H095 14,00 151 9,75 1,62 9,87
8 H095-31 H095 11,75 1,50 9,75 1,61 9,85
9 H095-18 H095 24,00 1,49 9,74 1,60 9,84
10 H095-1 HO095 11,00 1,49 9,74 1,58 9,83
11 H095-32 H095 11,38 1,47 9,71 1,57 9,82
12 H095-29 H095 13,00 1,44 9,68 1,56 9,81
13 H095-3 H095 9,13 1,43 9,67 1,55 9,80
14 H095-2 H095 10,63 1,42 9,66 1,54 9,79
15 H0952-8 H095 11,88 1,42 9,66 1,53 9,78
16 H095-11 H095 10,25 1,39 9,64 1,53 9,77
17 H095-21 H095 19,00 1,39 9,63 1,52 9,76
18 H0910-1 H0910 15,83 1,39 9,63 1,51 9,75
19 H095-7 H095 12,00 1,36 9,61 1,50 9,75
20 H095-8 HO095 9,75 1,34 9,59 1,49 9,74

f: valor fenotipico individual ou medi¢do de campo; a: efeito genético agredito; u + a: valor genético aditivo

predito.
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RESUMO
Os programas de melhoramento genético tém buscado, ao longo dos anos, estratégias eficien
para selecdo de genotipos que apresentem desempenho superior. A selecdo genbmica am
(GWS) surgiu em 2001 com o objetivo de aumentar a eficiéncia e acelerar o ganhgéate sele
Essa técnica é considerada ferramenta essencial no melhoramento genético de espécies pere
como Coffea canephora devido principalmente, ao seu potencial em aumentar o ganho por
unidade de tempo. Dessa forma, o objetivo do trabalho foi aplicar o principio da GWS e avalial
sua eficiéncia em populacdo d& canephora utilizando marcadores moleculares SNP e
avaliacdes de oito caracteristicas fenotipicas. As caracteristicas fenotipicas avahauasgfor
vegetativo, incidéncia a ferrugem, incidéncia de cercosporiose, época de maturagdo dos fruto
tamanho de fruto, altura da planta, diametro da projecdo da copa e producdo por planta. Fora
avaliados 165 gendtipos, sendo 51 gendtipos Conilon, 32 Robusta e 82 hibridos
interpopulacionais. Utilizando a plataforma de sequenciamento da empresa RAPID Genomic:
foram identificados 18.111 marcadores SNP, restando apds analises de qualidade 14.4:
marcadores. Foi observado boa capacidade preditiva para as caracteristicas, exqeiogeea é
maturacdo dos frutos, tamanho de fruto e producdo por planta. Os menores valores d
herdabilidade gendmica encontrados para essas caracteristicas podem justificar os baixos valo
de capacidade preditiva obtidos. Os valores de acuracia estimados foram considerados
magnitude moderada a alta, variando entre 67% a 82%. Com a reducdo do tempo necessario p.
completar o ciclo seletivo de seis para trés anos, a GWS proporcionou eficiéncia seletiva variand
entre 22% a 146%. Esses resultados indicam que € possivel alcancar maiores ganhos por unid:
de tempo por meio da GWS. Portanto, a GWS se mostrou ser ferramenta Util para o melhoramen
genético deC. canephorapor predizer com acuracia os fendtipos dos individuos e possibilitar a
reducdo no tempo necesséario para completar o ciclo de selecdo, proporcionando ganhos e

eficiéncia seletiva por unidade de tempo.

Palavras-chave Cafe, GBLUP, capacidade preditiva, acuracia seletiva.
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Introducao

Nos programas de melhoramento genético, por muito tempo, selecionou-se os melhore
individuos por meio de marcadores morfoldgicos. Estes séo infldesgalo ambiente e, para
muitas caracteristicas, apresentam baixo ganho com selecdo (Toppa and Jadoski 2013). Con
aperfeicoamento das técnicas de biologia molecular, o uso de marcadores moleculares possibilit
avancos significativos na selecdo de individuos superiores por permitir a deteccdo do polimorfism
ao nivel do DNA (Sousa et al. 2017; Alkimim et al. 2017).

No inicio da década de 90, a Selecédo Assistida por Marcadores Moleculares (SAM) foi
proposta, a qual se fundamenta na existéncia de desequilibrio de ligacdo entre marcadores de DI
e genes de interesse (Lande and Thompson 1990). Ao se comparar a SAM, para caracteristic
oligogénicas, com a selecéo fenotipica, verifica-se, entre outros beneficios, aumento na eficiénc
seletiva e redtBodo tempo necessario para praticar selecdo (Noir et al. 2003; Gartner et al. 2013
Romero et al. 2014; Alkimim et al. 2017). Além disso, essa técnica possibilitou o0 melhoramento
preventivo por permitir a selecdo de gendtipos portadores de genes de interesse em regides ol
a patogeno esta ausente (Alkimim et al. 2017). No entanto, essa técnica tem se mostrado m:
eficiente para caracteristicas monogénicas ou oligogénicas e com alta herdabilidade (Asins et ¢
2012; Kemper and Goddard 2012).

No geral, as caracteristicas agronémicas sdo governadas por muitos genes comprometen
a eficiéncia da SAM. Para contornar essa lindita¢im novo método de selecdo, denominado
Selecdo Genbmica Ampla éBome Wide SelectionGWS) foi desenvolvido (Meuwissen et al.
2001). A GWS enfatiza a predicdo simultanea dos efeitos genétiaeatdaas ou milhares de
marcadores que cobrem densamente o genoma. Assim, € esperado que todos os genes ou (
(Quantitative Trait Logi de um carater quantitativo estejam em desequilibrio de ligacdo com pelo
menos uma parte dos marcadores (Valente et al. 2016). A GWS se destaca por apresentar &
acurdcia seletiva e por ndo exigir o prévio conhecimento da localizagdo (mapas) dos QTL no
cromossomos (Meuwissen 2007; Jannink et al. 2010; Almeida et al. 2016).

Na abordagem da GWS, os valores genéticos gendmicos dos individeonsmni(c
Estimated Breeding ValueGEBYV) podem ser preditos por diferentes metodologias estatisticas,
entre as quais pode-se citar o GBLUWEefomic Best Linear Unbiased PredictifvianRaden
2008). Nesse método, os valores de GEBV séao preditos por meio da matriz de parentesco, estime
a partir de informacdes de marcadores moleculares, denominada de matriz de parentest
gendmica. E assumido que cada marcador explica igual proporcdo da variancia genética, ou se
estima os GEBV considerando efeito poligénico em que todos marcadores apresentam varianc

constante (VanRaden 2008). O GBLUP apresenta como vantagens sua relativa simplicidade
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menor tempo computacional exigido (Heslot et al. 2015). Esse método €& recomendadt
principalmente para caracteristicas poligénicas, as quais sdo governadas por muitos genes de efi
menor (VanRaden 2008).

Dentre os marcadores moleculares que podem ser utilizados em estudos de GWS,
marcadores SNPS(ngle Nucleotide Polymorphigmém se destacado por serem o tipo de
polimorfismo mais abundante nos genomas, pela possibilidade de automatizacdo, seret
codominantes e bialélicos (Resende et al. 2008; Liao and Lee 2010). Recentemente, com
desenvolvimento das plataformas de NGISxt Generation Sequencjn@ descoberta dos SNP
foi facilitada e os custos patata pointreduzidos. Com a identificacdo de marcadores SNP
amplamente distribuidos no genoma da espécie, a GWS tornou-se realidade e tem permitic
ganhos significativo para diversos programas de melhoramento (Goddard and Hayes 200
Meuwissen 2007; Carvalho and Silva 2010; Resende et al. 2012b; Fritsche-Neto et al. 2012; Va
Eenennaam et al. 2014; Zhao et al. 2015).

Embora apresente importancia econémica mundial, até o presente momento, nenhur
estudo de GWS pafzoffea canephoréoi publicado. Essa espécie se caracteriza por ser alégama,
diploide (2n=2x=22) e apresenta sistema de autoincompatibilidade gametofitica (Leroy et al.
2005). A espéci€. canephorase destaca por sua rusticidade, elevado potencial produtivo, maior
contetdo de sélidos solUveis totais e por apresentar resisténcia genética ao agente causal
principal doenca do cafeeiro, a ferrugem alaranjada causada pelo Hiamgideia vastatrix
(Zambolim 2016).

Diante do exposto, objetivou-se aplicar o principio da GWS e avaliar sua eficiénCia em
canephorapor meio de marcadores moleculares SNP e avaliag6es de caracteristicas fenotipicas

Material e métodos
Material genético

A populacao de estudo foi composta por clones dos grupos varietais Conilon e Robusta
por hibridos interpopulacionais originados de cruzamentos entre estes grupos. O material genétit
de Conilon foi obtido do Instituto Capixaba de Pesquisa, Assisténcia Técnica e Extensdo Rure
(INCAPER) e o material de Robusta foi obtido do Centro Agrondmico Tropical de Investigacion
y Ensefianza (CATIE). Essa populacdo compdem o programa de melhoramento da Empresa
Pesquisa Agropecuaria de Minas Gerais (Epamig) em parceria com a Universidade Federal c
Vicosa (UFV) e a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria - Café (Emhigpio€Calizado
no municipio de Oratorios/MG.


https://incaper.es.gov.br/

88

Os grupos varietais Conilon e Robusta foram constituidos por 51 e 32 gendtipos (Tabelz
1), respectivamente. Além desses genotipos, 82 hibridos interpopulacionais foram obtidos pc
meio de cruzamentos artificiais entre cinco gendétipos do grupo Conilon (genitores masculinos) «
cinco do grupo Robusta (genitores femininos), avaliados em dialelo parcial interpopulacional
(Tabela 2.

AvaliacOes fenotipicas

As avaliacGes fenotipicas foram realizadas para oito caracteristicas durante trés anc
consecutivos (2014 a 2016). Foram avaliadas cinco caracteristicas categoéricas eteéisteas
continuas. Estas foram realizadas na época de maturidade fisiol6gica dos frutos dos cafeeiros.

As caracteristicas categoricas avaliadas foram: vigor vegetativo (Vig), avaliacdo das
incidéncias, em campo, de ferrugem (Fer) e de cercosporiose (Cer), época de maturacao dos fru
(Mat) e tamanho de fruto (TF). O vigor vegetativo foi avaliado pelo aspecto geral da planta,
observando-se o enfolhamento, a coloracdo das folhas, o estado nutricional e a sanidade d
cafeeiros. A escala de notas de 1 a 10 foi utilizada, sendo a nota 1 atribuida as plantasetotalme
depauperada e a 10 as plantas altamente vigorosas; a incidéncia a ferrugem do cabzalen, ca
pelo fungoHemileia vastatriXBerk. & Br., foi avaliada com notas de 1 a 5. A nota 1 foi atribuida
para genoétipos sem nenhum sintoma do patégenmta 5 para genétipos altamente suscetiveis
aincidéncia a cercosporiose, causada pelo fl@eygospora coffeicoldoi avaliada por notas de
1 a 5. A nota 1 foi atribuida para genétipos sem nenhum sintoma do patégeno e a nota 5 pa
genotipos altamente suscetiveis; a época de maturacdo dos frutos do cafeeiro foi classificada e
precoce, média e tardia, recebendo notas de 1 a 3, respectivamente; e o tamanho dos frutos
classificado como pequeno, médio e graudo, notas 1, 2 e 3, respectivamente.

As caracteristicas continuas avaliadas foram: altura da planta (AP), didametro da projeca
da copa (DC) e producédo em litros por planta (Prod). A altura da planta, em centimetros (cm), fc
determinada pela medida da ramificacdo ortotropica mais desenvolvida, do nivel do solo até
ultimo ponto apical do cafeeiro com o auxilio de uma trena métrica afixada em uma haste d
madeira; o didmetro da projecédo da copa da planta foi determinado em centimetros (cm) por me
de régua no sentido perpendicular a linha de plantio; e a producdo por planta de cafeeiros f
avaliada colhendo todos os frutos presentes em um genaotipo e mensurado o volume total em litri

de café, recém colhido.
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Andlise dos dados fenotipicos

Os fenotipos foram corrigidos para efeitos ambientais de anos e blocos, utilizando o
softwareSelegen REML/BLUP (Resende 2016).

A acuracia seletiva, baseada nos dados fenotigmosbtida a partir da metodologia de
modelos mistos do tipo REML/BLUP, também denominada metodologia de modelos mistos
(Henderson 1975), utilizando software Selegen REML/BLUP (Resende 2016). O modelo
utilizado equivale ay = Xu + Tc+ Wf + Zm + Qs + Sb + e, em quey é o vetor de dados;
€ o vetor de efeitos de médias de anos (assumidos como fixos) somados a mediéa geraior
de efeitos da capacidade especifica de combinacdo entre os genitores Conilon e Robus
(assumidos como aleator)pg é o vetor de efeitos da capacidade geral de combinacgé&o do parental
Robusta (assumidos como aleatorias)é o vetor de efeitos da capacidade geral de combinacgéo
do parental Conilon (assumidos como aleatdrios); s é o vetor de efeitos de ambiente permaner
de individuos (assumidos como aleatdrios); b € o vetor de efeitos de ambiente permanente ¢
blocos (assumidos como aleatéri@sg o vetor de residuos (assumidos como aleatoérios). As letras
maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

A acurécia foi obtida por meio da equacég:= (1- PEV/cg)l’Z, em queo; é a variagéo
genotipica entre os materiais em avaliacao e PEV é a variancia do erro de predicao, Riada por
= C?? 02, em queC?? = i-ésimo elemento da diagonal da inversa da matriz dos coeficientes das

equacdes de modelo miste®¢ a variancia residual.

Extracdo do DNA gendmico, identificacédo e analise de qualidade de SNP

Folhas jovens e completamente expandidas dos 165 cafeeiros em estudo foram coletada:
o DNA gendmico extraido utilizando a metodologia descrita por Diniz et al (2005). A concentracao
do DNA foi verificada enmNanoDrop2000 e sua qualidade avaliada em gel de agarose 1%. A
concentracdo do DNA das amostras foi padronizada e as mesmas enviadas para a empresa RAI
Genomics localizada na Florida/EUA, para construcao das sondas, sequenciamento e identificac:
dos marcadores moleculares SNP.

Para identificacdo dos marcadores SNP e genotipagem dos cafeeiros foram utilizada
10.000 sondas (Resende et al. 2016). As sondas foram construidas a partir de sequéncias
referéncias. Um dos bancos de dados utilizado foi o Projeto Brasileiro do Genoma Café, qu
contém mais de 200 mil ESTEXpressed Sequence Jacprrespondendo a aproximadamente 33
mil genes transcritos, chamados de Unigenes (Vieira et al. 2006). O outro banco usado foi

genoma da espécie canephoracontendo um total de 25.574 genes (Denoeud et al. 2014). Por
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meio dessas sequéncias de referéncias, sondas especificas foram obtidas, de modo que tod
genoma fosse coberto, considerando regides transcritas e ndo transcritas. Com essas sondas
genotipos foram sequenciados via plataforma Illlumina e os marcadores SNP identificados pa
meio de ferramentas de bioinforméatica (Resende et al. 2016).

O controle de qualidade dos SNP foi realizado por meio da eliminagédo de locos pouca
polimérficos MAF — minor allele frequency 5%); e/ou dos locos com baixa taxa de atendimento

na genotipagem dos individua=l| rate= 95%). O nivel critico para o parametro MAF foi obtido

por meio da equagao MA% , onde N refere-se ao numero de gendtipos avaliados (Resende et

al. 2017).

Predic&o utilizando o modelo GBLUP

As andlises foram realizadas utilizando o método GBLUP via procedimento RKHS
(Reproducing Kernel Hilbert Spage&sianola 2006) com algoritmo Bayesiano, via ambiente R
no pacote BGLR (Perez and De Los Campos 2014).

O modelo linear misto geral (Resende 2007; Resende 2008) foi ajustado para estimar a
efeitos dos marcadores: y = Xb + Wm + e, em que y é o vetor de observacdestsootipgidas
b é o vetor de efeitos fixos, m é o vetor dos efeitos aleatorios de marcadores e e refere-se ao ve
de residuos aleatorios. As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia paras referi
efeitos. A matriz de incidéncia W contém os valores 0, 1 e 2 para o nimero de alelos do marcad
(ou do suposto QTL) em um individuo diploide. As equacdes de modelo misto genémicas para

predicdo de m via o método GBLUP equivalem a:

X'X
WX WW s [ ] [Wl

O valor genético gendmico global do individuo j é dado/fitf = }.; w;; m;, em que W
equivale a 0, 1 ou 2 para os genotipos mm, Mm e MM, respectivamente, para o marcador bialélic
e codominante i (SNP). O componentg Mfere-se ao elemento i da linha j da matriz W, referente

ao individug.

Validacao cruzada
O método de validacdo cruzada empregado KeFmld, sendo considerado nesse trabalho
k igual a 11 Folds. O conjunto de observacgdes foi dividido aleatoriamente em grupos. No process
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de andlise, 150 gendtipos eram utilizados como populacdo de treinamento, e 0 grupo de 1
gendtipos restantes eram utilizados como populagéo de validacdo. Esse procedimento foi repeti

por 11 vezes (k=11) e todos os grupos de genétipos excfordosutilizados na validacao.

Capacidade preditiva, viés da predi¢éo, acuracia da GV,

A capacidade preditiva e o viés da predicdo sdo medidas praticas da capacidade do méto
fazer predi¢Ges de forma acurada e néo viegadapacidade preditivay,) € obtida por meio da
correlacdo entre os valores genémicos preditass valores fenotipicos observados, sendo
equivalente a capacidade preditiva da GWS em estimar os fenétipos. O viés da predicédo (b)
obtido por meio do coeficiente de regressao dos valores gendmicos preditos sobre os valore
fenotipicos (Resende et al. 2012b; Pértile et al. 2016).

A acuracia foi obtida pelo estimaday, =rgy/\/ﬁ, em query, equivale a capacidade

preditiva da GWS &2 a herdabilidade individual (Borém and Fritsche-Neto 2013).

A estimativa do numero de QTL que controlam cada caracteristica foi calculada a partir de

~ 1-125)Nh? . L . ,
EXPressan ngry, =%, em quer,, equivale a acuracia da GWS; N ao numero de
99

individuos da populacédoke a herdabilidade individual (Resende et al. 2014).
A estimativa do numero de individuos que devem ser avaliados para se obter uma acurac

_TdgnerL_

desejada foi obtida pela expressfio= T
(1-rgg)h

em quer,, equivale a acuracia da GWig;r,,

ao numero de QTL que controlam cada caracteristiéaacherdabilidade individual (Resende et
al. 2014).

Eficiéncia da GWS

A eficiéncia seletiva da GWS em comparagdo com a sele¢do baseada apenas em fenatip

. . TgyL , . .
de seis anos, foi calculada usando a expregyas: —2-— em que,, é a capacidade preditiva
TyyLews gy

da GWSir,, € a acuracia da selecdo com base em fendfip@sp tempo medio requerido para
o ciclo de selecdo com base em fendtipokges € 0 tempo médio requerido para o ciclo de
selecdo com base na GWS (Resende et al. 2012a).

Resultados e discusséo
Com o sequenciamento dos 165 genotipos utilizando 10.000 sondas, distribuidas ao long

de todo o genoma, foram identificados 18.111 SNP. Apds as analises de qualidade, foram obtidc
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14.429 marcadores SNP. As avaliacdes de qualidade dos SNP permitem a identificacdo c
marcadores com os critérios de qualidade estabelecidos como ideais. As analises de qualidade
vantajosas por remover os marcadores de baixa qualidade asteslises estatisticas e, dessa
forma, reduz a ocorréncia de falso-positivos (erro tipo 1) e falso-negativos (erro tipo Il) (Anderson
et al. 2010). Alta densidade de marcadores é importante para capturar genes de efeito meno
maior e, consequentemente, aumentar a probabilidade de exphecaior parte da variacao
genética do carater em estudo (Resende et al. 2008; Resende et al. 2016). Em trakattm reali
com dados simulados, foi verificado que o uso de maiores densidades de marcadores é necessé
para que se obtenha acuracia de predicdo de alta magnitudé)gv/alente et al. 2016).

As estimativas dos valores de herdabilidade gen6mica, capacidade preditiva da GWS, vié
da predicdo, acuracia com base nos dados fenoétipos, acuracia da GWS e numero de QTLs g
controlam a caracteristica estdo apresentadas na Tabela 3.

Os valores estimados de herdabilidade gendrhjdavériaram de 0,15 para a caracteristica
producao por planta (Prod) a 0,53 para a caracteristica diametro da projecéo da copa (DC). Ess
resultados indicam que a selecdo genémica é herdavel. Embora, valores consideta¥eis de
tenham sido obtidos para as caracteristicas época de maturacao dos frutos (0,21), tamanho de fr
(0,21) e producéo por planta (0,15), ndo fasgi@l obter boa capacidade preditiva para essas
caracteristicas. Espera-se que as estimativas de capacidade preditiva sejam menores para
caracteristicas que apresentam baixa herdabilidade (Legarra et al. 2008). Nesse sentido, como
menores valores deg foram obtidos para essas trés caracteristicas, pode-se justificar o fato de nac
terem sido obtidos bons valores de capacidade preditiva para tais caracteristicas em questao.

A capacidade preditivag) equivale a correlagcdo entre os valores genéticos genémicos e
os valores fenotipicos observados, e reflete a consisténcia das informacdes moleculares €
informar sobre o fendétipo (Cavalcanti et al. 2012). Foi observado boa capacidade preditiva para &
caracteristicas Vig (0,44), Fer (0,48), Cer (0,54), AP (0,41) e DC (0,58), indicando a capacidade
de se antever fenétipos para essas caracteristicas. Esses dados mostram que, de modo gera
valores de gy foram maiores para as caracteristicas que apresentaram os maiores vdlgres de
Assim como observado nesse trabalho, foi verificado resposta da capacidade preditiva em fung:
da herdabilidadere estudo de GWS com cajueirAr(acardium occidentale (Cavalcanti et al.
2012).

O viés da predicao (b), obtido por meio do coeficiente de regressao dos valores fenotipico
sobre os valores genémicos preditos, apresentou valores préximos de 1,0 para as caracteristi
vigor vegetativo, incidéncia de ferrugem, incidéncia de cercosporiose, altura da planta, diametr:

da projecao da copa, época de maturacao dos frutos e tamanho de fruto. Valores dena@s prox
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de 1,0 indicam que a predicdo foi ndo-viesada e, portanto, sdo efetivas em predizer as ree
magnitudes das diferencas entre os individuos avaliados (Resende et al. 2012b). A caracteristi
producdo por planta ndo apresentou viés da predicdo proximo da unidade, indicando para es
caracteristica que a predicdo foi viesada. Essa caracteristica apresentou o menor valor ¢
estimativa de herdabilidade gendmica, sendo uma possivel justificativa para o viés observad
Além disso, caracteristicas governadas por maior quantidade de genes exigem populacdes cc
maior tamanho amostral.

A acuracia da GWS ¢y reflete a quantidade e qualidade das informagdes e procedimentos
utilizados na predicéo dos valores genéticos gendmicos dos individuos. Ela se baseia na correlag
entre o valor genético verdadeiro e aquele estimado ou predito (Rabier et al. 2016). A acuraci
pode ser classificada em muito alta, quando maior que 90%; alta, quando entre 70% e 90%
moderada, entre 50% e 70% e baixa, quando menor que 50% (Resende and Duarte 2007). Parz
caracteristicas época de maturacdo dos frutos, tamanho de fruto e producdo por planta ndo
verificado capacidade preditiva satisfatoria e, portanto, para tais caracteristicas ndo forar
estimadas as acuracias. Para as demais caractedsgstisnativas dos valores de acuracia foram
obtidas. Os valores de acuracia observados nesse trabalho foram considerados de magnitL
moderada a alta, variando entre 67% (Vig) a 82% (Fer). Valores moderados a ajipstle r
79%, foram obtidos até mesmo para as caracteristicas altura da planta e incidéncia de ferruge
que apresentaram menores valoreshde 0,36 e 0,37, respectivamente. Esses resultados
confirmam a eficiéncia da GWS na selecao de caracteristicas que apresentam baixa herdabilidac
estando de acordo com outros trabalhos (Legarra et al. 2008; Zhang et al. 2010).

O numero estimado de QTLs que controlam cada caracteristica variou entre 35 (Cer) a 8
(Vig). Por meio desses resultados é possivel verificar a natureza quantitativa das caracteristic.
avaliadas nesse estudo. Além disso, observa-se que os menores valores de acuracia da GWS, ¢
(Vig) e 68% (AP), foram obtidos para as caracteristicas que apresentaram maior numero de QTL
Em trabalho realizado com dend#geis guineensidacq.) foi também verificado que a acuracia
da GWS é inversamente proporcional ao numero de QTLs que controlam a caracteristica (Won
and Bernardo 2008). Isso € esperado porque quando a caracteristica € governada por nmaior num
de QTLs, mais complexa ela se torna. Além disso, em caracteristicas poligénicas, em gera
verifica-se que cada gene contribui com pequeno efeito para a manifestacéo do carater. No entan
mesmo em cenario com baixa herdabilidade e maior nimero de QTL, os resultados foran
promissores. Isso se deve, provavelmente, ao conjunto de SNP selecionados pelos critérios

qualidade e, sobretudo, por serem amplamente distribuidos em todo 0 genoma dessa espécie.
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Na Tabela 4 est4 apresentado a estimativa do nimero necessério de individuos que deve
ser avaliados para alcancar acuréacia desejada. O numero de individuos foi obtido considerant
valores de acuréacia desejada de 0,50, 0,60, 0,70, 0,80 e 0,90. Nesse calculo foram considerado:
estimativas dos valores de herdabilidade gendérhfgae( nimero estimado de QTLsofin) que
controlam cada caracteristica, apresentados na Tabela 3.

Para se obter acuracia desejadgqd)(rde 70%, valor considerado de alta magnitude
(Resende and Duarte 2007), seria necessario avaliar 194 individuos para a caracteristica vig
vegetativo, 96 para incidéncia a ferrugem do cafeeiro, 78 para incidéncia de cercosporiose, 1€
para altura da planta e 89 para diametro da projecao da copa. Dessa forma, observasa que pa
maioria das caracteristicas, Fer, Cer e DC, foram avaliados neste trabalho mais individeos do qt
0 necessario para alcancar acuracia de 70%. Também foi possivel verificar para todas &
caracteristicas que quanto maior a acuracia desejada, maior nimero de individuos deve s
analisado.

Na Figura 1 estd apresentada a eficiéncia da GWS com a reducao do ciclo seletivo er
relacdo a selecdo baseada somente em dados fenotipicos, de seis anos, para todas caracteris
que apresentaram boa capacidade preditiva, exceto incidéncia de cercosporiose (Cer). Para e
variavel a herdabilidade no sentido amplo obtida com base nos dados fenotipsofsvace
Selegen REML/BLUP foi igual a zero e, portanto, ndo foi incluida na analise de eficiéncia da
GWS. Dessa forma, foi possivel estimar a eficiéncia da GWS somente para as caracteristicas vig
vegetativo, incidéncia de ferrugem, altura da planta e diametro da projecao da copa. Em espéci
perenes, com&. canephorauma das vantagens da selecdo gen6mica é a reducdo do ciclo de
selecéo ao praticar a selecao precoce (Castro et al. 2016).

Com base na Figura 1 é possivel verificar o aumento da eficiéncia seletiva com o uso d
GWS, mesmo para caracteristicas como vigor vegetatitara da planta, as quais apresentaram
altos valores de estimativa de acuracia a partir da selecdo baseada em dados fenotipidds, 60 e 6
respectivamente (Tabela 2). Esse aumento da eficiéncia se deve a reducdo do tempo necess:
para completar um ciclo seletivo com o uso da GWS. Dessa forma, com a reducéo do ciclc
variando de seis a trés anos, tem-se um aumento na eficiéncia seletiva da GWS para todas
caracteristicas ao longo da reducédo do ciclo. Portanto, mesmo quando a acuracia da selec
gendmica seja de mesma magnitude que a obtida com a selecédo baseada em dados fenotipicc
GWS proporcionara ganhos genéticos superiores, devido a reducéo do ciclo de sele¢éo (Gois et
2016).

Com a reducao do ciclo seletivo de seis para trés anos, a GWS foi superior (variando entr

22% a 146%) para todas as caracteristicas. Dessa forma, observa-se que a reducdo no ten
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necessario para completar um ciclo seletivo é expressiva com a GWS. Isso se deve ao fato qu
predicdo genbmica e a selecdo podem ser feitas no estadio de plantulas, e portanto, a GWS é r
eficiente por unidade de tempo (Resende et al. 2012b; Gois et al. 2016). Resultados semelhant
foram observados em outros trabalhos. Em trabalho avaliando a eficiéncia seletiva da GWS co
reducdo de 50% no ciclo seletivo @itrus, a GWS foi superior para todas as caracteristicas
avaliadas (variando entre 31% a 160%) (Gois et al. 2016). Também foi verificado em trabalhc
conduzido com dend&laeis guineensidacq.), a reducéo do ciclo de selecao de 19 para seis anos
com o uso da GWS (Wong and Bernardo 2008). Em trabalho conduzido comZeghmay4..)
foi observado que com o uso da GWS houve aumento significativo na acuracia seletiva e no
ganhos genéticos por unidade de tempo (Fritsche-Neto et al. 2012). Em outros trabalhos, a seleg
gendmica também revelou o grande potencial do seu uso em aumentar a eficiéncia d
melhoramento, via resultados de dados simulados (Resende et al. 2008; Valente et al. 2016).
Mesmo para as caracteristicas que apresentaram menores valbfesltiea da planta
(0,36) e incidéncia de ferrugem (0,37), foram obtidos ganhos em eficiéncia com a GWS. Esse
dados confirmam a importancia da GWS na selecdo de caracteristicas que apresentam bai
herdabilidade, fato este também observados em outros trabalhos (Resende et al. 2012b; Gois et
2016).

Concluséo

Os dados obtidos nesse trabalho demonstram que a selecdo genémica ampla € ferramel
atil para o melhoramento d& canephorapor predizer com acuréacia os fenétipos dos individuos
e possibilitar a reducdo no tempo necessario para completar o ciclo de selecao, proporcionan

ganhos em eficiéncia seletiva por unidade de tempo.



Tabela 1.Gendtipos do grupo varietal Conilon

Grupo varietal

Gendtipos

Conilon

UFV 513
UFV 3627-20
UFV 3627-24
UFV 3627-27
UFV 3627-29
UFV 3627-30
UFV 3627-31
UFV 3628-1
UFV 3628-10
UFV 3628-16
UFV 3628-17
UFV 3628-2
UFV 3628-22

UFV 3628-23
UFV 3628-24
UFV 3628-26
UFV 3628-27
UFV 3628-28
UFV 3628-29
UFV 3628-3

UFV 3628-32
UFV 3628-35
UFV 3628-4

UFV 3628-40
UFV 3628-42
UFV 3628-44

UFV 3628-45
UFV 3628-46
UFV 3628-5

UFV 3629-10
UFV 3629-11
UFV 3629-17
UFV 3629-24
UFV 3629-25
UFV 3629-26
UFV 3629-27
UFV 3629-28
UFV 3629-29
UFV 3629-30

UFV 3629-31
UFV 3629-34
UFV 3629-4
UFV 3630-10
UFV 3630-2
UFV 3630-5
UFV 3630-6
UFV 3630-7
UFV 3631-10
UFV 3631-11
UFV 3631-13
UFV 3631-9

Robusta

UFV 3356-71
UFV 3356-76
UFV 3357-93
UFV 3358-88
UFV 3360-169
UFV 3360-171
UFV 3361-148
UFV 3361-151

UFV 3362-118
UFV 3363-125
UFV 3365-144
UFV 3366-134
UFV 3366-138
UFV 3366-139
UFV 3367-96

UFV 3367-97

UFV 3367-101
UFV 3367-105
UFV 3368-52
UFV 3368-58
UFV 3370-50
UFV 3371-19
UFV 3371-20
UFV 3373-36

UFV 3373-43
UFV 3374-29
UFV 3375-65
UFV 3375-66
UFV 3376-8
UFV 3376-9
UFV 3377-12
UFV 514

96
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Tabela 2.Hibridos e a descri¢do dos cruzamentos para obten¢do dos mesmos

Hibridos

Cruzamentos

H092-2, H092-8, H092-10, H092-20, H092-22, H092-3! UFV 3366-139 x UFV 513

H093-1, H093-10, H093-12, H093-20

UFV 3366-139 x UFV 3629-11

HO094-2, H094-5, H094-12, H094-13, H094-18, H094-3( UFV 3367-98 x UFV 513

H095-9, H095-11, H095-14, H095-25, H095-28

UFV 3366-139 x UFV 3627-31

HO097-8, HO97-13, HO97-16, HO97-17, HO97-18, HO97-. UFV 3374-28 x UFV 3627-31

HO098-1, H098-2, H098-3, H098-5, H098-13
H099-1, H099-2, H099-7, H099-8, H099-10
H0910-4, H0910-5, H0910-6, H0910-7, HO910-8

UFV 3365-144 x UFV 3629-11
UFV 3365-144 x UFV 513
UFV 3367-98 x UFV 3629-11

H0911-2, HO911-3, HO911-4, HO911-5, HO911-6, HO91 UFV 3367-98 x UFV 3628-2
H0912-1, H0912-3, H0912-4, H0912-6, H0912-7, HO91 UFV 3366-139 x UFV 3628-2

HO0913-1, H0913-3, H0913-4, H0913-5, H0913-7
HO0914-2, H0914-3, H0914-4, H0914-5, H0914-6
H0915-1, H0915-2, H0915-3, H0915-4, H0915-5
H0916-1, H0916-2, H0916-4

H0917-1, HO917-2, H0917-3

HO0918-1, H0918-2, H0918-3

H0919-2

H0920-1

H0921-1

H0922-1

UFV 3365-144 x UFV 3628-2
UFV 3374-28 x UFV 513

UFV 3373-36 x UFV 3628-2
UFV 3367-98 x UFV 3629-25
UFV 3365-144 x UFV 3629-25
UFV 3373-36 x UFV 513

UFV 3373-36 x UFV 3629-11
UFV 3373-36 x UFV 3629-25
UFV 3374-28 x UFV 3629-11
UFV 3373-36 x UFV 3627-31
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Tabela 3. Resultados da Selegcdo Gendmica Ampla (GWS) para oito caracteristica
morfoagronémicas em populagéo de melhoramentafiea canephora

Caracteristicas  h? +sd rgyxsd b +sd lyy lgg nQTL
Vig 0,43 +0,04 0,44 +0,15 1,18 +0,50 0,60 0,67 87
Fer 0,37 +0,04 0,48 +0,15 1,40 +0,67 0,39 0,79 37
Cer 0,43 £0,04 0,54 +0,20 1,31 +0,57 - 0,82 35
AP 0,36 +0,04 0,41 +0,22 1,35+0,86 0,67 0,68 69
DC 0,53 +0,03 0,58 +0,13 1,23+0,41 0,57 0,80 49
Mat 0,21 +0,19 -0,03 +0,19 1,08 +2,99 - - -
TF 0,21 +0,19 0,00 £0,29 0,60 +1,42 - - -
Prod 0,15 +0,02 -0,02 £0,30-0,11 +2,12 - - -

h2: herdabilidade gendmica; sd: desvio padrga;Capacidade preditiva; viés da predicaay,:
acuracia da selegdo com base nos dados fenotipos obtidos pelo método REML/BLUP;
acuracia da GWS;gm.: numero de QTLs que controlam a caracteristica; Vig: vigor vegetativo
Fer: incidéncia de ferrugem; Cer: incidéncia de cercosporiose; AP: altura da planta; DC: diametr
da projecdo da copa; Mat: época de maturacdo dos frutos; TF: tamanho de fruto; Prod: produg:
por planta.
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Tabela 4.Numero de individuos necessarios para se obter acuracia desejada daydg\®® (r

populacdo de melhoramento @effea canephorpara as caracteristicas Vig, Fer, Cer, AP e DC

Caracteristicas

foor Vig Fer Cer AP DC
0,50 67 33 27 64 31
0,60 114 56 46 108 52
0,70 194 96 78 184 89
0,80 360 178 145 341 164
0,90 863 426 347 817 394

rgqq. acuracia desejada da GWSig: vigor vegetativo; Fer: incidéncia de ferrugem; Cer:

incidéncia de cercosporiose; AP: altura da planta; DC: diametro da projecéo da copa.
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Figura 1. Eficiéncia da GWS em relacdo a selecdo baseada somente em dados fenotipicos, de s
anos,em populacdo de melhoramento @effea canephorapara as variaveis vigor vegetativo
(Vig), incidéncia de ferrugem (Fer), incidéncia de cercosporiose, (@larra da plantaAP) e

diametro da projecéo da copa (DC)
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Conclusbes gerais

A metodologia de identificagdo dos marcadores SNP se mostrou pronassoraNP
obtidos foram eficientes nos estudos de diversidade e estrutura genética de gendtipos da espé
C. canephoraOs maiores valores de distancia genética foram obtidos entre gendtipos dos grupo
Conilon e Robusta como j& se esperava, visto que estes consistem em dois grupos heterotic
dentro da espéci@. canephora

Nas analises dos dados fenotipicos via modelos mistos (REML/BLUP), o estudo
apresentou resultados de grande valia para programas de melhoramento genético do cafeei
Foram identificados genoétipos promissores dentro de cada grupo heterético, Conilon e Robust:
bem como familias hibridas e genétipos Hibridos de interesse.

A analise de selecdo genbmica ampla, permitiu predizer com acuracia os fendtipos do
individuos e a reducdo no tempo necessario para completar o ciclo de sele¢éo, proporcionant

ganhos em eficiéncia seletiva por unidade de tempo.



