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RESUMO: Os programas de pesquisa e melhoramento de Coffea arabica L. resultaram na obtencéo de cultivares com
expressivas produtividades e adaptadas as diversas regides produtoras, classificando o Brasil como maior produtor e
exportador no cendrio mundial. Um dos grandes desafios para os programas de melhoramento genético € superar a
produtividade das melhores cultivares. A avaliacdo da variabilidade genética é crucial para futuros planejamentos
nesses programas. O objetivo desse trabalho foi verificar a variabilidade genética entre e dentro de cultivares do Ensaio
Nacional de Café pela técnica de AFLP. Foi detectada uma variagdo na porcentagem de locos polimoérficos de 23,90% a
69,47%, e a diversidade génica de Nei (Hs) variou de 0, 064 a 0, 199. A média da distancia genética de Huff variou de
7,61 +3,1 a 13,46 £4,7. AMOVA revelou uma variancia de 79,04% dentro e 20,96% entre cultivares. O Fsr par-a-par
evidenciou distancias genéticas de 0,007 a 0,491 entre cultivares. A AMOVA entre cultivares langados em diferentes
épocas mostrou um aumento da variabilidade genética na década de 1990, com uma pequena redugdo a partir de 2000.
E AMOVA entre diferentes centros de pesquisa mostrou uma variabilidade genética maior (93,93%) para as cultivares
do IAPAR. O dendograma mostrou a existéncia de trés grupos, sendo o mesmo confirmado pela coordenada principal e
andlise bayesiana. Todas essas analises mostram que as 32 cultivares apresenta diferencas da variabilidade genética
tanto dentro como entre, sendo que esses dados poderdo ser utilizados em futuros programas de melhoramento genético.

PALAVRAS - CHAVES: Coffea arabica, Distancia genética, AFLP, polimorfismo, melhoramento genético do café,
cultivares brasileiros.

GENETIC VARIABILITY IN Coffea arabica L. CULTIVARS FROM BRAZILIAN
COFFEE ESSAY

ABSTRACT: The Brazilian Coffea arabica L. breeding programs resulted in the development of cultivars with
significant productivity. These cultivars are adapted to different Brazilian coffee producing regions, ranking Brazil as
the largest producer and exporter of the world. A major challenge for the breeding programs is to overcome the
productivity of the best cultivars. Genetic variability is crucial to obtain cultivars with better performance in future
breeding programs. The aim of this study was to assess the genetic variability within and among cultivars of the
Brazilian Coffee Essay. It were collected leaf tissues of 32 cultivars belonging to different Brazilian research centers
and subjected to analysis with the AFLP technique. A variation in the percentage of polymorphic loci of 23.90% to
69.47% was detected and the Nei gene diversity (Hs) varied from 0.064 to 0.199. The average Huff genetic distance
ranged from 7.61 + 3.1 to 13.46 £ 4.7. AMOVA revealed a within genetic variance of 79.04% and 20.96% between
cultivars. The pairwise FST showed genetic distances from 0.007 to 0.491. AMOVA among cultivars released in
different periods showed an increase of genetic variability in the 1990s, with a slight reduction in the 2000 decade. The
analysis of AMOVA between different research centers showed a greater genetic variability (93.93%) for the IAPAR
cultivars. The dendrogram demonstrated the existence of three groups which was confirmed by the Principal Coordinate
and Bayesian analysis. All these analyzes showed the differentiation within and between the 32 cultivars and these data
may be used in future breeding programs.
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INTRODUCAO

O agronegocio do café teve inicio no Brasil na primeira metade do século XVIII, com introdugdo no norte do pais de
algumas plantas de Coffea arabica L, também conhecido como café ardbica. Sua introducéo se espalhou de forma
rapida nos estados brasileiros devido as condicdes climaticas favoraveis ao cultivo dessa espécie. Atualmente, sua
distribuicdo corresponde ha uma area total plantada de 2.267.577,8 hectares. O estado de Minas Gerais é responsavel
por 51% da producéo nacional, concentrando a maior area com 1.245.710 mil hectares. Posteriormente a cultura do café
tem significativa representatividade no Espirito Santo, Sdo Paulo, Bahia e Paranda (CARVALHO, 2008; ABIC, 2011;
CONAB, 2014). Os germoplasmas de C. arabica brasileiro sdo conservados e pesquisados em Bancos Ativos de
Germoplasmas (BAG) de forma ex situ por diferentes centros de pesquisa, no qual teve inicio em 1932 no Instituto
Agronémico de Campinas (IAC) e posteriormente ampliados para outros centros de pesquisa como, EMBRAPA-Café,
Empresa de Pesquisa Agropecuaria do Estado de Minas Gerais (EPAMIG), Fundagio PROCAFE, Instituto Agronémico
do Parand (IAPAR), Instituto Capixaba de Pesquisa, Assisténcia Técnica e Extensdo Rural (INCAPER), Universidade
Federal de Vigosa (UFV) e Universidade Federal de Lavras (UFLA), (FAZUOLI et al., 2000; EIRA et al.,
2007;CARVALHO, 2008). Apesar das cultivares comerciais terem atingido elevados niveis de produtividade, um dos
grandes desafios para os programas de melhoramento genético do café é, superar as produtividades das melhores
cultivares atuais e obter cultivares com melhores performances. Estas performances referem ao porte das plantas, época
e uniformidade de maturacéo, resisténcia as doencas e qualidade da bebida (SERA et al., 2002; EIRA et al., 2007;
FERRAO, 2008; CARVALHO, 2008). Utilizar cultivares adaptadas a regido de plantio e ao sistema de cultivo com
resisténcia a pragas e doencas além de outras caracteristicas agrondmicas, sdo ferramentas que visam aumentar a
competitividade da cafeicultura. Diversas cultivares de café arabica foram langadas nos ultimos anos pelo IAC, IAPAR,
EPAMIG e PROCAFE, porém ficaram restritas aos seus estados de origem, surgindo a necessidade de nacionalizagio
do conhecimento e das tecnologias geradas nos institutos de pesquisa estaduais. Nesse contexto foi estabelecida uma
rede de ensaios regionais formando o Ensaio Nacional de Café com o objetivo de estimar a estabilidade e
adaptabilidade das principais cultivares, e indicar as cultivares mais adaptadas para a maioria das regides produtoras de
café do Brasil que possam ser langadas no mercado. Os marcadores moleculares sdo ferramentas que permite a
identificacdo de niveis de variabilidade genética entre cultivares através da deteccdo de polimorfismo do DNA
(CAIXETA; FERRAO; ZAMBOLIM, 2013). Essas analises moleculares tém auxiliado na diferenciagdo entre os
gendtipos, sendo possivel explorar e garantir a conservacao e a utilizagdo dos recursos genéticos atrelados as estratégias
de melhoramento (CARVALHO, 2008). Esse trabalho tem como objetivo verificar, por meio de marcadores AFLP, a
variabilidade genética entre e dentro de cultivares de C. arabica pertencentes ao Ensaio Nacional de Cultivares de Café
de diferentes Centros de Pesquisa (PROCAFE, EPAMIG, IAC e IAPAR). Esses resultados contribuirdo no
planejamento estratégico em futuros programas de melhoramento genético do café.

MATERIAL E METODOS

Foram coletadas tecidos foliares de 32 cultivares de Coffea arabica com cerca de 15 a 20 plantas de cada cultivar e
armazenadas em freezer -20°C para posterior extracdo de DNA. A extracdo de DNA foi realizada conforme o protocolo
de Ferreira & Grattapaglia (1998), com modificagdes. Os DNAs foram diluidos para 700 ng/ul e realizado a reacéo de
AFLP conforme protocolo de Vos et al.(1995) com modificagBes. Nas reacGes de amplificagdo seletiva, foram
utilizados primers marcados com fluoréforos NED e HEX e submetidos a genotipagem através de sistema multiplex em
eletroforese capilar pelo sistema automatizado ABI 3500XL (Applied Biosystems, Califérnia, USA). O resultado da
eletroforese e os eletroferogramas gerados, foram automaticamente transformados em uma matriz binéria pelo software
GeneMapper® v.4.1 (Applied Biosystems, California, USA) seguindo recomendacfes do fabricante. O nimero e a
porcentagem locos polimérficos, a diversidade génica de Nei (Hs) (1978), o indice de fixacdo alélica (Fst), bem como
Fst par a par foram calculadas para as 32 cultivares utilizando o programa Arlequin v. 3.11 (Excoffier et al. 2005).Neste
mesmo programa também foi realizado a anélise da variancia molecular (AMOVA) para calcular a variabilidade
genética entre e dentro de cultivares, bem como a AMOVA de cultivares lancadas em diferentes épocas e de diferentes
centros de pesquisa. Foi verificado as distancias genética de Huff (1993) dentro de cada cultivar conduzido no programa
GenAlEx 6.5 (PEAKALL e SMOUSE, 2012). A matriz do Fsr par a par foi utilizada para verificar a distancia genética
entre os cultivares e construido o dendograma através do método de UPGMA no programa MEGA 6.06 (Molecular
Evolutionary Genetics Analysis) (TAMURA et al., 2013). Dendogramas de cada cultivar foram construidos através do
método UPGMA (Unweighted Pair Group Method) no programa MEGA 6.06 (TAMURA et al., 2013). A analise da
coordenada principal foi utilizada para avaliar a distribuicdo da distdncia genética através do programa FAMD
(Fingerprint Analysis with Missing Data) (Schluter 2006). Para identificar a formacao de grupos (k) das cultivares, foi
utilizado o programa Structure versdo 2.3.3 (HUBISZ et al., 2009), para isto utilizou-se 0 modelo de ndo-mistura com
um numero de burn-in e MCMC (Markov Chain Monte Carlo) de 10.000 interacGes com 20 replicatas para cada K, com
K variando de 1 a 34. O nimero de agrupamentos foi determinado utilizando o website Structure Harvester (EARL;
vonHOLDT , 2012). Na Tabela 1, esta a relagdo das 32 cultivares, genealogias e respectivos centros de pesquisa. Os
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materiais restritos ndo possuem informagdes acessiveis de suas caracteristicas e origens, pois ainda estdo em processo
de registro pelas instituices responsaveis.

Tabela 1. Relacdo das 32 cultivares de C. arabica e suas respectivas genealogias e Banco Ativo de Germoplasma ao
qual pertencem.

Ident Cultivar Amostragem Genealogia Ano de Centro de
Langamento Pesquisa
1 Catucai Amarelo 2 SL 20 Icatu x Catuai 2000 Procafé
2 Catucai Amarelo 17 Icatu x Catuai 2000 Procafé
24/137
3 Catucai Amarelo20/15 19 Icatu x Catuai 2000 Procafé
cv 479
4 Catucai Vermelho 20 Icatu Vermelho 785 x Catuai Vermelho 2000 Procafé
785/15
5 Catucai Vermelho 20 Icatu x Catuai 2000 Procafé
20/15 cv 476
6 Sabié 398 15 Acaia x Catimor UFV 386 2000 Procafé
7 Palma 11 20 Catuai Vermelho IAC 81 x Catimor 2000 Procafé
UFV 353
8 Acaua 20 Mundo Novo IAC 388-17 x Sarchimor 2000 Procafé
IAC 1668
9 Oeiras M6851G 20 Catimor (CIFC HW 26/5 (Caturra 1999 Epamig
Vermelho -CIFC 19/1 e Hibrido de 2004
Timor (CIFC 832/1))
10 Catigua MG 01 20 Catuai Amarelo IAC 86 x Hibrido de Epamig
Timor (UFV 440-10)
11 Sacramento MG 1 20 Catuai Vermelho IAC 81 x Hibrido de 2004 Epamig
Timor UFV 438 -52
12 Catigua MG 2 19 Catuai Amarelo IAC 86 x Hibrido de 2004 Epamig
Timor (UFV 440-10)
13 Araponga MG 1 20 Catuai Amarelo IAC 86 x Hibrido de 2004 Epamig
Timor UFV 446-08
14 Paraiso H-419-3-3-7- 20 Catuai Amarelo IAC 30 x Hibrido de 2002 Epamig
16-4-1 Timor UFV 445-46
15 Pau Brasil MG 1 20 Catuai Vermelho IAC 141 x Hibrido de 2004 Epamig
Timor UFV 442-34
16 Tupi IAC 1669-33 20 Villa Sarchi x Hibrido de Timor CIFC 1996 IAC
832/2
17 Obata 18 Obatd IAC 1669-20 x Catuai Amarelo 1996 IAC
18 IAPAR 59 20 Villa Sarchi CIFC 971/10 x Hibrido de 1992 IAPAR
Timor CIFC 832/2
19 IPR 98 20 Villa Sarchi CIFC 971/10 x Hibrido de 2001 IAPAR
Timor CIFC 832/2
20 IPR 99 20 Sarchimor 2001 IAPAR
21 IPR 100 20 Catuai e genotipo “BA-10" 2001 IAPAR
( portador de genes de C. liberica)
22 IPR 103 18 Catuai x Icatu 2001 IAPAR
23 IPR 104 19 Sarchimor Villa Sarchi CIFC 971/10 x 2001 IAPAR
Hibrido de Timor CIFC 832/
24 Bourbon Amarelo 20 Mutacéo de Bourbon Vermelho ou 1952 IAC
Recombinagao natural entre Bourbon
Vermelho x Amarelo de Botucatu
25 Paraiso H-419-10-6-2- 20 Catuai Amarelo IAC 30 x Hibrido de 2002 Epamig
5-1 Timor UFV 445-46
26 Paraiso H-419-10-6-2- 20 Catuai Amarelo IAC 30 x Hibrido de 2002 Epamig
10-1 Timor UFV 445-46
27 Paraiso H-419-10-6-2- 16 Catuai Amarelo IAC 30 x Hibrido de 2002 Epamig
12-1 Timor UFV 445-46
28 Catuai Vermelho IAC 19 Caturra Amarelo, Mundo Novo IAC 1972 IAC
144 374-19 (Recombinacéo)
29 Material Restrito 20 - - -
30 Material Restrito 20 - - -
31 Material Restrito 20 - - -
32 Obata IAC 1669-20 20 Villa Sarchi x Hibrido de Timor CIFC 1996 IAC

832/2

RESULTADOS E DISCUSSAO

De acordo com os dados descritivos da variabilidade genética intra-populacional para as 32 cultivares avaliadas, foi
detectado uma variagdo minima no nimero de locos polimérficos de 267 (23,90%) na cultivar Araponga MG1 e
maxima de 776 locos polimorficos (69,47%) para a cultivar Obatd. Os valores de diversidade génica de Nei (Hs)
(1978), variaram de 0,064 na cultivar Araponga MGL1 a 0,199, na cultivar IAPAR 59. A média da distancia genética de
Huff et al., (1993) entre progénies de cada cultivar, variou de 7,61 +3,1 na cultivar Catucai Vermelho 20/15 cv 476 a
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13,46 +4,7 na cultivar IAPAR 59 (Tabela 2). Muitas dessas diferencas encontradas na variabilidade genética entre as
cultivares sdo consequiéncias da prépria pressao de selecdo empregada como, diferentes métodos utilizados no programa
de melhoramento genético, diferentes linhagens parentais e nimero varidvel de geracBes avancadas (FALCONE,
1981;VENCOUSKY, 1987 FERRAO, 2004;).

Tabela 2: Descri¢do da variabilidade genética das cultivares pertencentes ao Ensaio Nacional de Coffea arabica.

Cultivares N° de Locos Polimorfismo Hs Distancia
Polimorficos (%) Genética de Huff

D(Min) D(Méx) Média (SD)
1.Catucai Amarelo 2 SL 679 60,79 0,142 5,74 18,19 11,08 + 4,6
2.Catucai Amarelo 24/137 318 28,47 0,077 6,00 13,00 8,13 £3,24
3.Catucai Amarelo20/15 cv 479 659 59,00 0,145 6,71 19,00 11,08 +4,9
4.Catucai Vermelho 785/15 470 42,08 0,095 5,92 16,25 8,99 +4,1
5.Catucai Vermelho 20/15 cv 476 326 29,19 0,065 5,10 13,60 7,61+3,1
6. Sabi4 398 294 26,32 0,079 5,92 13,78 8,32 £3,6
7.Palma Il 477 42,70 0,121 1,41 18,38 9,8315,1
8. Acaua 300 26,86 0,089 4,24 14,04 8,90 +3,6
9.0eiras M6851G 630 56,40 0,137 4,69 17,92 10,63%5,12
10. Catigua MG 01 620 55,51 0,131 6,56 17,06 11,05 +4,8
11.Sacramento MG 1 618 55,33 0,142 7,00 15,75 10,79 +4,2
12. Catigua MG 2 516 46,20 0,110 6,40 17,35 9,84 +4,3
13. Araponga MG 1 267 23,90 0,064 5,20 16,16 8,21+38
14. Paraiso H-419-3-3-7-16-4-1 633 56,67 0,138 6,00 16,70 10,33 +4,5
15. Pau Brasil MG 1 536 47,99 0,117 6,00 15,81 10,13 +£3,9
16. Tupi IAC 1669-33 706 63,21 0,176 7,62 18,17 12,77 £4,7
17. Obata 776 69,47 0,161 7,42 18,57 11,53 +4,9
18. IAPAR 59 737 65,98 0,199 8,31 18,11 13,46 4,7
19. IPR 98 593 53,09 0,119 6,78 16,94 10,24 +4,1
20. IPR 99 646 57,83 0,128 6,71 17,15 11,02 +4,5
21. IPR 100 743 66,52 0,136 6,78 17,75 10,11 4,5
22. IPR 103 595 53,27 0,122 6,16 17,29 10,63 +4,5
23. IPR 104 527 47,18 0,100 6,40 14,93 8,85 3,6
24, Bourbon Amarelo 581 52,01 0,106 5,92 16,46 10,08 +4,3
25. Paraiso H-419-10-6-2-5-1 644 57,65 0,137 6,48 16,28 10,88 +4,5
26. Paraiso H-419-10-6-2-10-1 695 62,22 0,148 8,54 17,35 11,45 +4,1
27. Paraiso H-419-10-6-2-12-1 632 56,58 0,148 7,35 16,37 11,1945
28. Catuai Vermelho IAC 144 658 58,91 0,187 11,70 16,31 12,99 +4,5
29. Material Restrito 699 62,58 0,173 8,66 16,55 12,32 +4,2
30. Material Restrito 631 56,49 0,133 7,28 16,03 10,83 4,2
31. Material Restrito 562 50,31 0,113 7,00 15,62 10,15 +4,2
32. Obatd IAC 1669-20 607 54,34 0,124 6,40 14,97 10,38 +3,8

A analise de variancia molecular dos 32 cultivares revelou uma variancia maior dentro de cultivares (79,04%) do que
entre cultivares (20,96%). Conforme WRIGHT (1965), valores Fsr entre 0,15 a 0,25 indica uma alta diferenciacéo
genética. Nesse estudo foi obtido um indice de diferenciagdo genética (Fst) de 0,21. As estimativas do Fsr par-a-par
evidenciaram que as cultivares mais proximas foram IPR 100 e IPR 103 (0,007), enquanto as cultivares mais distante
foram Catucai Vermelho 20/15 cv 476 e Araponga MG 1 (0,491). Na analise Bayesiana foi confirmado K=3, alocando
0s 32 cultivares nos respectivos agrupamentos (Figura 1).

Os 32 cultivares avaliados nesse trabalho tiveram genealogias muito semelhantes, onde os parentais de maior
contribui¢do na origem desses cultivares foi o cultivar Catuai e Hibrido de Timor, revelando grande parentesco entre
elas (Tabela 1). Os valores de distancia genética entre o cultivar Catuai Vermelho IAC 144 e cultivares descendentes
dessas linhagens, revelaram valores minimos de 0,18 (Catuai Vermelho IAC 144 e Paraiso H-419-10-6-2-12-1) e
valores maximos de 0,45 (Catuai Vermelho IAC 144 e Catucai Vermelho 20/15 cv 476). O cultivar Catuai Vermelho
IAC 144 também apresentou-se isolados dos demais cultivares (Figuras 1). Estes dados evidenciam valores de alta
diferenciagdo genética entre os cultivares originados do germoplasma Catuai.

A analise da AMOVA para cultivares lancados em diferentes épocas, mostrou que os cultivares langados depois da
década de 1980, revelaram aumento da variabilidade genética dentro de 74,26% para 83,46%. Esses dados sédo indicios
benéficos das estratégias dos programas de melhoramento genético em meados a década de 70, com a introducdo de
linhagens parentais em seus programas, como os hibridos interespecificos Hibrido de Timor e Icatu, gerando maior
diversidade da base genética entre os cultivares de C. arabica (SETOTAW et al., 2013). No entanto, foi detectado uma
reducdo de 5,4% da variacdo molecular nos cultivares langados a partir de 2000. A alteracdo da variabilidade genética
pode ter varios condicionantes, no qual, um deles, é prdéprio programa de melhoramento genético pelo uso freqiiente de
apenas algumas ancestrais elites no desenvolvimento de cultivares.

Na analise da variancia molecular dentro dos centros de pesquisa brasileiros de melhoramento genético do café,
observa-se que os cultivares desenvolvidos no IAPAR constitui um conjunto de materiais que apresentam maior
variabilidade genética (94%), seguido dos cultivares PROCAFE (89%), IAC (81%) e EPAMIG (81%). No estudo de
SETOTAW et al., (2013) foi verificado uma maior média do Coeficiente de Parentesco dentro dos cultivares do IAC, na
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analise da variancia molecular nesse trabalho, este mesmo centro revelou menor variabilidade genética dentro de seus
cultivares, juntamente com EPAMIG. O IAC é o centro pioneiro em pesquisa brasileira com café, no qual tem
importante destaque na liberacdo das primeiras cultivares de C. arabica no Brasil. Nesse contexto, a maioria dos
cultivares do IAC tem origem de linhagens ancestrais com uma maior contribuicdo genética de C. arabica. Os indices
de Fst par-a-par entre os cultivares dos diferentes centros de pesquisa, mostraram um indice de diferenciacdo genética
de moderado a alta entre os germoplasmas dessas instituicdes. Esses dados indicam a possibilidade do aumento da
diversidade genética das cultivares brasileiras originadas de diferentes centros de pesquisa, como por exemplo, entre
Catucai Vermelho 20/15 cv 476 (PROCAFE) e Araponga MG1(EPAMIG) com Fst= 0,491. Essas avaliagOes relativas a
variabilidade genética sdo de suma importancia, por revelar a situagdo real da constituicdo e estruturagdo genética dos
cultivares no decorrer de um programa de melhoramento genético.

Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))

1.Catucai Amarelo 2 SL, 9.0e¢iras M6851G 17. Obata 25. Paraiso H-419-10-6-2-5-1
2.Catucai Amarelo 24/137 10. Catigua MG 01 18. IAPAR 59 26. Paraiso H-419-10-6-2-10-1
3.Catucai Amarelo20/15 cv 479 11.Sacramento MG 1 19. IPR 98 27. Paraiso H-419-10-6-2-12-1
4.Catucai Vermelho 785/15 12. Catigua MG 2 20.IPR 99 28. Catuai Vermelho IAC 144
S5.Catucai Vermelho 20/15 ¢v 476 13. Araponga MG 1 21.IPR 100 29. Material Restrito

6. Sabia 398 14. Paraiso H-419-3-3-7-16-4-1 22.IPR 103 30. Material Restrito

7.Palma II 15. Pau Brasil MG 1 23.IPR 104 31. Material Restrito

8. Acaua 16. Tupi IAC 1669-33 24. Bourbon Amarelo 32. Obata IAC 1669-20

Figura 1. Variacdo de DeltaK para as 32 cultivares (a) Estrutura Genética das cultivares pela abordagem Bayesiana. O
eixo Y indica o valor de DeltaK estimada para cada um dos K grupos (b).

CONCLUSOES

1- Os 32 cultivares apresentam diferencas da variabilidade genética tanto dentro como entre, sendo que esses dados
poderdo ser utilizados em futuros programas de melhoramento genético.

2- Esses dados levantam a necessidade de planejamentos estratégicos para o lancamento de futuros cultivares, afim de
que seja evitado o desencadeamento da reducdo da variabilidade genética no desenvolvimento de novos materiais
langados ao mercado.

3- As estratégias dos programas de melhoramento genético devem estar acompanhadas da avaliacdo dos genétipos com
significativas taxas de variabilidade e distdncia genética, associadas a avaliagdo dos respectivos desempenhos
agrondmicos, uma vez que a rentabilidade e produtividade estejam em interface com a sustentabilidade e manuten¢éo
da diversidade genética das plantas cultivadas, como Coffea arabica.
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