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EXTRATO

FONSECA, Aymbiré Francisco Almeida da, D.S., Universidade Federal de
Vigosa, agosto de 1999. Analises biométricas em café conillon (Coffea
canephora Pierre). Orientador: Tocio Sediyama. Conselheiros: Cosme

Damido Cruz e Ney Sussumu Sakiyama.

Este trabalho teve como propésito a obtencdo de um conjunto de
informacOes genéticas, capazes de oferecer subsidios importantes para o
adequado planejamento e execuc¢ao de programas de melhoramento genético
do café Conillon (Coffea canephora Pierre). Para isso, as seguintes analises
biométricas foram realizadas: estimacao de parametros genéticos e ambientais;
correlacbes fenotipicas, genotipicas e de ambiente; repetibilidade do carater
producao de graos; analise discriminante para classificagdo de gendtipos; e
andlise da divergéncia genética, na qual foram utilizados diversos métodos
multivariados. Utilizaram-se dados relativos a um conjunto de caracteristicas,
algumas das quais avaliadas em apenas uma repeticdo, obtidas a partir de um
experimento conduzido em blocos ao acaso, com 80 tratamentos e quatro
repeticdes, a partir do qual foi possivel a obtencdo das variedades EMCAPA
8111, EMCAPA 8121 e EMCAPA 8131, as primeiras variedades clonais da
espécie, obtidas e recomendadas no Brasil. As elevadas estimativas dos
coeficientes de determinacdo genotipicos (H?) para todos os caracteres

considerados nesta etapa, bem como a tendéncia dos valores obtidos nas



estimativas das correlagées genotipicas em superar, em magnitude, aqueles
verificados nas correlagées fenotipicas, indicam a predominancia dos
componentes de variagcao genéticos em relacdo aos ambientais. A selecao de
individuos para o carater producao de graos, com base em quatro colheitas,
ofereceu uma acurécia, estimada pelo coeficiente de determinacdo (R?),
variando entre 65,32 e 81,59%, dependendo do método de estimacéo utilizado.
A classificacao original dos gendtipos apresenta grande concordancia com
aquela obtida através da andlise discriminante, com taxa de erro aparente de
apenas 6,25%. Os genoétipos ES 22, ES 25 e ES 92, pertencentes,
respectivamente, as variedades EMCAPA 8111, EMCAPA 8121 e EMCAPA
8131, mostraram-se como os mais divergentes do grupo, sendo os dois
primeiros 0s mais indicados para programas de cruzamentos visando a
obtencdo de hibridos heteréticos, considerando-se conjuntamente a
divergéncia genética e o desempenho individual destes. Verificou-se a
existéncia de expressiva dissimilaridade genética entre 0s genotipos
componentes de cada variedade clonal estudada, indicando a adequada
composi¢do destas, com clones distribuidos em varios grupos dissimilares.
Foram discutidas as implicagbes destas e outras informagdées no
estabelecimento de programas eficazes de melhoramento genético para a
espécie.



ABSTRACT

FONSECA, Aymbiré Francisco Almeida da, D.S., Universidade Federal de
Vigosa, August 1999. Biometric analysis in conillon coffee (Coffea
canephora Pierre). Adviser : Tocio Sediyama. Committee members:

Cosme Damiao Cruz and Ney Sussumu Sakiyama.

The purpose of this paper is to obtain a set of genetic information,
capable of offering important support to adequate planning and carrying out of
conillon coffee (Coffea canephora Pierre) breeding programs. Thus , the
following biometric analyses were accomplished: genetic and environmental
parameter estimations; phenotypic, genotypical and environmental correlations;
repeatability of the character grain production; discriminating analysis for
genotype classification; and analysis of genetic divergence, in which different
multivariated methods were used. Information was used related to a set of
traits, some of which submitted to only one repetition, obtained from an
experiment arranged in randomized block design, with 80 treatments and 4
repetitions, which made possible to obtain the varieties EMCAPA 8111,
EMCAPA 8121 and EMCAPA 8131.These were the first clonal varieties of the
species, obtained and recommended in Brazil.The high estimates of the
genotypical discriminating coefficient (H?) to all characters considered in this
stage, as well as, the tendency of the values obtained in the genotypical

correlation estimates, to overcome in magnitude, those verified in the
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phenotypical correlation, point out the predominance of the components of
genetic variation in relation to those of enviromental variation. The selections of
individual for the character grain production, based on 4 crops, presented an
accuracy, estimated by the determination coefficient (R?), varying from 65.32
to 81.59%, depending on the estimation method used. The original classification
of genotypes presents great agreement with that obtained through the
discriminating analysis, with an apparent error ratio of only 6.25%. The
genotypes ES 22, ES 35 and ES 92, belonging, respectively, to the varieties
EMCAPA 8111, EMCAPA 8121 and EMCAPA 8131, showed to be the most
divergent in the group,the first two being the most adequate for breeding
programs to obtain hetereotic hybrids, also considering, the genetic divergence
and their individual performance. Expressive genetic dissimilarity among the
genotypic components of each clonal variety studied was observed, indicating
their adequate composition, with clones distributed in various dissimilar groups.
The implications of this and other information are dicussed related to the

establishment of efficient breeding programs for the species.
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1. INTRODUCAO

A atividade cafeeira no Estado do Espirito Santo constitui-se na mais
importante atividade do setor agropecuario, tanto do ponto de vista econémico
como do social. Estima-se que cerca de 550 mil dos 2,6 milhdes de habitantes
dependam direta ou indiretamente desta atividade, que chega, em determinados
anos, a ser responsavel por cerca de 85% da arrecadacdao do setor primario
estadual.

A espécie Coffea canephora Pierre, explorada mais expressivamente no
Espirito Santo a partir de meados dos anos 60, situa-se atualmente como a
principal espécie do género, conferindo a este estado a condigdo de maior
produtor do Pais, com produ¢do media anual da ordem de 3,2 milhdes de sacas
beneficiadas.

Esta espécie caracteriza-se por suas notaveis propriedades na producao
dos chamados cafés soluveis, sendo, contudo, muito freqliente sua utilizagdo em
‘blends’ com Coffea arabica na industrializagcdo de cafés torrados e moidos,
proporcionando ao produto final uma expressiva capacidade de competicdo no
mercado, tendo em vista o maior rendimento industrial € os menores precos
médios praticados na sua comercializagéo.

No Brasil, os cultivos tradicionais se estabeleceram a partir da utilizagao

de materiais genéticos provenientes do continente africano, selecionados e



multiplicados ao longo dos anos pelos proprios agricultores pioneiros, sem
qualquer respaldo da pesquisa cientifica, pelo fato de a espécie nao ter sido
contemplada nos programas governamentais de apoio ao restabelecimento da
lavoura cafeeira no Pais, implantados a partir do final da década de 60, por ser
indevidamente considerado, por alguns incautos, como um produto de qualidade
inferior.

No Espirito Santo, cultiva-se a variedade conhecida por ‘Conillon’,
corruptela da expresséo original francesa Kouillow”. Trata-se de um material
dipléide, de fecundacédo cruzada e normalmente propagado via sexuada. O tipo
de reproducao leva a formacao de lavouras muito heterogéneas, com plantas
expressando caracteristicas muito distintas quanto a arquitetura, época e
uniformidade de maturagéo de frutos, tamanho e peso de gréos, susceptibilidade
a pragas e doencas e, especialmente, quanto ao potencial produtivo.

Dessa forma, os primeiros trabalhos de melhoramento genético com a
espécie realizados pela EMCAPA (Empresa Capixaba de Pesquisa
Agropecudria) contemplaram a sele¢cdo de plantas individuais, bem como o
agrupamento destas de acordo com certas caracteristicas morfoagronédmicas de
interesse e sua posterior multiplicagdo assexuada, culminando com o langcamento
e a recomendacdo das trés primeiras variedades clonais de café Conillon
adaptadas as condi¢des edafoclimaticas do Estado do Espirito Santo.

Ha, entretanto, grande preocupacdo no que diz respeito ao demasiado
estreitamento da base genética da espécie que pode decorrer da utilizacao
massiva de variedades clonais, tendo em vista que a rusticidade atribuida a esta
encontra-se estreitamente relacionada a variabilidade existente nas populagcdes
oriundas de polinizacéo aberta.

Este trabalho teve como propdsito a obtencdo de um conjunto de
informacbes genéticas, capazes de oferecer subsidios importantes para o
adequado planejamento e execucdo de programas eficazes de melhoramento
genético do café Conillon (Coffea canephora).

Para isso, utilizou-se, num primeiro momento, a estimagdao de

parametros genéticos e as correlagbes fenotipicas, genotipicas e ambientais



entre caracteres, buscando conhecer, com maior profundidade, a estrutura
genética da populacao estudada.

Posteriormente, procedeu-se a analise de repetibilidade do carater
produgéo de gréaos, visando nortear a definicdo do nimero minimo de colheitas a
serem utilizadas para obtengdo de determinados niveis de confiabilidade em
trabalhos de selecdo com a espécie.

Realizou-se ainda a classificagcdo dos gendtipos a partir do
estabelecimento das fungdes discriminantes, objetivando verificar a apropriacéo
do agrupamento clonal previamente realizado com base em critérios biolégicos.

Finalmente, avaliou-se a divergéncia genética, com base em
procedimentos multivariados, entre clones-elites, componentes das trés
variedades mencionadas, buscando a identificacdo dos mais divergentes, com
vistas a formacéao de hibridos e variedades sintéticas capazes de expressar 0s
melhores desempenhos, além de proporcionar a possibilidade de recuperacao
de genotipos superiores nas geragdes segregantes, bem como de verificar a
adequacao da composicao destas variedades, tendo por base a amplitude da

divergéncia genética existente entre os clones que as compdem.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Importancia econémica

A histéria econdmica do Brasil possui uma estreita interface com o
desenvolvimento da cafeicultura, tamanha a importancia desta atividade, que
chegou a representar cerca de 75% da receita cambial do Pais. Entretanto, a
partir dos anos 50, esta participagdo percentual vem sendo reduzida
substancialmente, continuando a merecer, contudo, atencdo especial, por se
constituir na atividade agricola que, de acordo com TRISTAO (1995), mais gera
empregos no Brasil, sendo um relevante fator de distribuicdo de renda. Segundo
este autor, o agronegdcio café, em toda a cadeia de atividade: produgéo,
transporte, armazenamento, comunicacao, rede bancaria, servigos financeiros,
corretagem, bolsas, portos, embalagens, publicidade, processamento,
industrializacdo e comercializacao, emprega cerca de trés milhdes de pessoas
no Pais, aproximadamente 6% da populagdo economicamente ativa.

As estatisticas disponiveis mostram que o Brasil ocupa, ainda, a primeira
posicdo entre os paises produtores e exportadores de café no mundo. No
entanto, a participacdo do café brasileiro no total das exportacées mundiais,
incluindo os cafés soluveis, tem alcan¢ado, nos ultimos anos, cerca de apenas 22
a 25%, ao passo que, no final da década de 50, detinha mais da metade deste

mercado.



O consumo mundial de café, segundo a opinido de varios especialistas,
tem apresentado tendéncias de pequenos aumentos, sobretudo pela conquista
de novos e importantes mercados. Contudo, em alguns desses paises com
grande potencial de consumo, como a China, o produto brasileiro é taxado com
impostos de até 67% (MADEIRA, 1995), o que inviabiliza a concorréncia,
especialmente quando se observa o expressivo aumento da producdo em paises
mais préximos, como o Vietna, com uma area plantada de 230 mil ha, dos quais
220 mil com a espécie C. canephora, com producdo total de 4,6 milhdes de
sacas e perspectiva de alcancar, no ano de 2005, 7 milhdes de sacas
(BOUVERY, 1998).

A produgdo mundial média de café nos ultimos anos tem se situado em
torno de 100 milhdes de sacas anuais, 28% das quais da espécie
C. canephora, que se constitui na segunda espécie do género Coffea mais
cultivada no mundo (LERQY et al., 1993; OROZSCO-CASTILLO et al., 1994),
sendo seus maiores produtores Indonésia, Brasil, Vietna, Costa do Marfim e
Uganda, com producdo anual média da ordem de 6,6; 4,3; 3,8; 3,5; e
3,4 milhées de sacas, respectivamente, no periodo de 1993/94 a 1997/98.
(MATIELLO, 1998).

O Estado do Espirito Santo é o principal produtor brasileiro da espécie
C. canephora, detendo aproximadamente 70% da producéo nacional, cerca de
3,2 milhdes de sacas na safra 1997/98, seguido dos estados de Rondénia,
Bahia, Minas Gerais, Mato Grosso e Rio de Janeiro.

No Espirito Santo, seu cultivo concentra-se nas regides norte e nordeste
do estado (77%), em pequenas propriedades, com area de até 10 ha em café.
Apenas 1,4% das propriedades do estado possuem area com mais de 50 ha
cultivados com café Conillon (MATIELLO, 1998).

2.2. Aspectos botanicos, origem e histérico



O género Coffea, familia Rubiaceae, reune mais de 70 espécies,
originarias de diversas regides tropicais e subtropicais da Africa, de Madagascar
e de ilhas vizinhas (RENA et al., 1994 ).

Segundo SONDAHL e LAURITIS (1992), Chevalier (1947) dividiu o
género Coffea em quatro secdes: Eucoffea, Mascarocoffea, Paracoffea e
Argocoffea. A secao Eucoffea compreende cinco subsecdes, entre as quais a
Erithrocoffea, na qual se enquadram as espécies C. arabica e C. canephora,
que possuem expressao comercial.

Ha controvérsias em relagdo a taxonomia das espécies de Coffea, e
muitas espécies oriundas de regides asiaticas e descritas como pertencentes a
este género nao sao mais consideradas como espécies verdadeiras de Coffea.

Leroy (1980), citado por CARVALHO et al. (1991), prop6s excluir do
género Coffea as se¢des Paracoffea e Argocoffea, que passariam a constituir
novos géneros. PropOs ainda, com base em uma série de critérios, a subdivisdo
do género Coffea em trés subgéneros: Coffea, Psilanthopsis e Baracoffea.

As observagcdes de muitos coletores de germoplasma incluem
descrigdes precisas dos habitats naturais, que sao bastante distintos entre as
diferentes espécies, notadamente no que diz respeito a altitude, regime
pluviométrico e tipos de solos (CHARRIER e BERTHAUD,1985).

O cultivo comercial de café iniciou-se no Yemen com a espécie Coffea
arabica. Teve um rapido desenvolvimento, especialmente apo6s sua introdugéao na
América, por volta de 1720. Entre 1870 e 1900 foi constatada grande incidéncia
de ferrugem, causada por Hemileia vastatrix, nas regides sul e leste da Asia,
constituindo-se, provavelmente, no principal motivo de estimulo para a utilizacao
da espécie Coffea canephora, ja que esta apresentava resisténcia a doenca
(CHARRIER e BERTHAUD, 1988; VOSSEN, 1985).

A espécie Coffea canephora possui ampla distribuicdo geografica
(CARVALHO e MONACO, 1969). E originaria de florestas tropicais Umidas, de
baixas altitudes, que se estendem desde a costa oeste até a regido central do
continente africano, especialmente Republica da Guiné, Uganda e Angola
(CHARRIER e BERTHAUD, 1985).



Os primeiros cultivos e trabalhos de melhoramento com C. canephora
foram realizados em Java, por volta de 1900, buscando estabelecer as bases
biol6gicas fundamentais ao melhoramento da espécie. Seu cultivo expandiu-se
posteriormente para outras regides da Africa, América e Asia (CHARRIER e
BERTHAUD, 1988), notadamente a partir do surgimento do café soluvel, na
década de 50, e de seu emprego nos ‘blends’ de cafés torrados e moidos
(MALTA, 1986).

Trata-se de uma espécie rustica, tolerante a doencas e adaptada a uma
ampla faixa de condicbes edafoclimaticas tropicais, de baixas altitudes e
temperaturas elevadas. E uma espécie alégama, dipléide, com
2n = 22 cromossomos, constituida de populacdes expressando grande
variabilidade, com individuos altamente heterozigotos (CONAGIN e MENDES,
1961; BERTHAUD, 1980).

A espécie C. canephora e as demais espécies dipldides estudadas do
género Coffea, ao contrario de C. arabica, sdo auto-incompativeis. Trabalhos
realizados por CONAGIN e MENDES (1961), BERTHAUD (1980) e, mais
recentemente, por LASHERMES et al. (1996a) demonstram que a auto-
incompatibilidade em C. canephora esta associada a um unico locus S,
possuidor de uma série alélica que interage em um sistema gametofitico.

Em razdo da sua forma natural de reproducdo e conseqluente
heterogeneidade das populagdes, € bastante dificil a caracterizacdao de
variedades dentro da espécie (CARVALHO et al., 1969). Tém-se agrupado os
diferentes acessos do germoplasma desta espécie de acordo com certas
caracteristicas agrondémicas e morfologicas. Assim, no grupo denominado
“Robusta”, enquadram-se gendtipos que se caracterizam por apresentar habito
de crescimento ereto, caules de maior diametro e pouco ramificados, folhas e
frutos de maior tamanho, maturacao tardia, maior vigor da planta, maior
produtividade e maior tolerancia a doengas. Em um segundo grupo, o “Kouillow”,
enquadram-se genoétipos que apresentam habito de crescimento arbustivo,
caules ramificados, folhas alongadas, florescimento precoce, resisténcia a seca e
maior susceptibilidade a doencas (CHARRIER e BERTHAUD, 1988).

Variedades de ambos os grupos, assim como os cafés por elas produzidos, sao



genericamente designadas como “café robusta”, tendo em vista ser o primeiro
deles o de maior expressao econémica no mundo (PAULINO et al., 1984).

No Brasil, a espécie C. canephora foi introduzida por volta de 1920, no
Espirito Santo, segundo consta, pelas maos de Jerdnimo Monteiro,
ex-governador do estado, com as primeiras sementes plantadas em Cachoeiro
do ltapemirim, sendo posteriormente levada para a regido norte do estado
(BANDO DE DESENVOLVIMENTO DO ESPIRITO SANTO - BANDES, 1987).
Sua exploracdo comercial, contudo, passou a ter mais expressao a partir dos
anos 60, com objetivo inicial de utilizacdo em areas consideradas marginais para
C. arabica. Salvo algumas poucas lavouras existentes no Estado de Rondbnia,
cultiva-se a variedade ‘Conillon’ (FONSECA, 1995), introduzida a partir de
selegdes do grupo “Kouillow” (CHARRIER e BERTHAUD, 1988).

Seu cultivo vem se expandindo rapidamente, notadamente no Estado do
Espirito Santo. Conforme DADALTO e BARBOSA (1997), da area total cultivada
com café no Estado, estimada em 460.000 ha, cerca de 61% € ocupada por C.
canephora, com forte tendéncia de aumento, a despeito dos menores precos
alcancados pelo produto, que, segundo MATIELLO (1998), tendem a oscilar entre
10 e 15% abaixo do preco dos arabicas locais. Este fato decorre do mais baixo
custo de produgao do café Conillon, proporcionado por sua menor exigéncia de
tratos fitossanitarios e seu maior potencial produtivo.

A expansdo de seu cultivo no Espirito Santo se deu através da
multiplicacdo sexuada de plantas matrizes selecionadas pelos préprios
agricultores, ao longo dos anos, a partir da variedade conhecida como ‘Conillon’,
proveniente de regides equatoriais quentes e umidas do continente africano. Este
fato proporcionou o estabelecimento de populagbes com ampla variabilidade
genética, tendo em vista suas caracteristicas naturais de reproducao
(FONSECA, 1996).

Dessa forma, as lavouras de café Conillon apresentam grande
heterogeneidade, com plantas muito distintas quanto a arquitetura da parte
aérea, formato e tamanho dos graos, época e uniformidade de maturagdo dos
frutos, susceptibilidade a pragas e doencas, tolerancia a seca, vigor vegetativo,

capacidade produtiva, entre outros. Este fato dificulta sobremaneira o manejo da



lavoura, comprometendo a produtividade e a qualidade do café produzido
(FONSECA, 1995).

2.3. Melhoramento genético da espécie

De modo geral, os programas de melhoramento genético de C. arabica
tém se concentrado na transferéncia de genes para resisténcia a patégenos,
especialmente Hemileia vastatrix, e aumento de produtividade (MONCADA et
al., 1993), ao passo que os desenvolvidos com C. canephora tém voltado
atencao especial para obtencao de variedades produtivas e que proporcionem
um produto de melhor qualidade (CHARRIER e BERTHAUD, 1988).

Assim, os programas de melhoramento com C. canephora visam,
primordialmente: alta produtividade, precocidade da primeira colheita,
estabilidade temporal de producdo (menor variagcdo bienal), longevidade da
lavoura, maior tamanho e uniformidade de maturacéo de frutos, menor percentual
de graos “moca”, formato de frutos semelhantes ao do C. arabica, maior teor de
sélidos soluveis totais, menor teor de cafeina, resisténcia a broca e ferrugem,
arquitetura favoravel a colheita mecanica e ao adensamento, resisténcia a seca e
adaptacéao e estabilidade a ambientes variados.

Estratégias racionais de melhoramento requerem profundo conhecimento
da estrutura genética da espécie em questdo, bem como da herdabilidade das
caracteristicas que se deseja melhorar. Informacdes sobre a biologia de
reproducdo sao fundamentais para a técnica e o planejamento das
autopolinizac¢des e hibridagdes artificiais necessarias para as andlises genéticas
(CARVALHO, 1985; CARVALHO et al., 1991).

Em virtude da forma de fertilizacdo natural cruzada, que limita a fixacdo
de caracteristicas de um determinado material quando propagado via sexuada,
as populagdes naturais existentes mostram-se altamente heterozigotas, com
ampla variabilidade genética para praticamente todas as caracteristicas de
interesse (VOSSEN, 1985; CARVALHO et al., 1991; FONSECA, 1996).



As estratégias tradicionalmente utilizadas nos programas de
melhoramento para C. canephora sao: selecao clonal e obtengédo de hibridos e
variedades sintéticas (BERTHAUD, 1986; CHARRIER e BERTHAUD, 1988).
Mais recentemente, selecao recorrente interpopulacional e haplodiploidizagao
tém também sido empregadas com sucesso em muitos trabalhos (LEROY
et al., 1991; LEROY et al., 1993; LASHERMES et al., 1994a, b; LEROY et al.,
1994; PAILLARD et al., 1996; LERQY et al., 1997).

Em vérios paises, variedades clonais e hibridos sintéticos tém se
constituido no material basico para producédo desta espécie de café (DUBLIN,
1967; FERWERDA, 1969; VOSSEN, 1985; BOUHARMONT et al., 1986).

A multiplicagdo vegetativa de plantas-elite permite a manutengao das
caracteristicas selecionadas (CHARRIER e BERTHAUD, 1988). Variedades
clonais originam-se da selecao e multiplicacdo assexuada de plantas individuais.
A selecao clonal consiste na avaliacao fenotipica de “individuos” considerados
superiores em campos oriundos de polinizagcdo aberta, de sua multiplicacao
assexuada e posterior avaliagdo em ensaios comparativos, nos quais avalia-se
também a compatibilidade genética entre os eleitos para a formagcéo de uma
variedade clonal (ANDRADE NETO et al., 1995).

Os principais critérios de selecao que tém sido considerados para
C. canephora sao: potencial de producgéao, estimado por um periodo néo inferior a
4-5 colheitas; adaptagédo a diferentes ambientes (seca, tipos de solos, entre
outros); resisténcia a ferrugem (Hemileia vastatrix) e mancha-manteigosa
(Colletotrichum sp.); uniformidade de maturacdo de frutos; e tamanho e
uniformidade de graos (FONSECA, 1996).

Apesar da grande superioridade das variedades clonais em relagéo aos
materiais propagados sexuadamente, no que diz respeito as caracteristicas de
produgéo, precocidade da primeira colheita e qualidade do produto final
(BRAGANCA et al.,, 1993), ha grande preocupagdo com o estreitamento
excessivo da base genética dos materiais cultivados, uma vez que as variedades
clonais recomendadas atualmente para as condicoes edafoclimaticas do Estado
do Espirito Santo sdo constituidas por misturas de apenas 9 a 14 clones

(FONSECA, 1995). Torna-se, assim, de fundamental importancia que os clones
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componentes de cada variedade clonal, embora apresentem caracteristicas
fenotipicas semelhantes, como arquitetura, época e uniformidade de maturacao
de frutos, entre outras, sejam geneticamente distintos, visando conferir-lhes
maior estabilidade.

Os métodos de melhoramento genéticos utilizados em C. canephora
envolvendo reproducao assexuada e sexuada devem ser conduzidos
paralelamente, pois, enquanto os primeiros promovem estreitamento da base
genética dos materiais obtidos, os Ultimos permitem a recombinagédo genética,
recuperando a variabilidade e proporcionando a manutencao na populacédo de
genes que podem vir a ser considerados importantes em condi¢des futuras
(CHARRIER e BERTHAUD, 1988).

Os niveis de produtividade alcancados por variedades clonais sdao, em
geral, bem superiores aqueles obtidos por variedades hibridas e sintéticas
(CAPOT, 1977; DUBLIM, 1967; CHARRIER e BERTHAUD, 1988). Contudo,
CHARMETANT et al. (1990) afirmam ser possivel alcancar variedades hibridas
com produtividade equivalente & de materiais clonais selecionados.

A realizacdo de hibridacdes intra-especificas em C. canephora é
facilitada pela existéncia do sistema de auto-incompatibilidade, sendo
relativamente simples a realizagdo e o controle dos cruzamentos (BERTHAUD,
1978).

Em muitas espécies de plantas, esquemas de cruzamentos como ‘top
crosses’ e dialelos tém sido empregados visando a obtencao da estimativa da
capacidade combinatéria dos progenitores, especialmente a capacidade geral
de combinacao, objetivando a obtencdo de hibridos sintéticos. Entretanto, para
selecdo, entre um grande numero de individuos, daqueles que participarao
desses cruzamentos, podem ser utilizados métodos preditivos da heterose,
baseados na analise de divergéncia genética entre estes.

A identificacdo de materiais superiores e divergentes é de fundamental
importancia, de modo a maximizar a heterose e proporcionar a obtengcédo de
hibridos superiores. Neste aspecto, a precisa deteccdo e quantificacdo da
variagdo genética é um pré-requisito para 0 sucesso na conservagao e

exploragcao dos recursos genéticos das plantas (CRUZ e REGAZZI, 1994).
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Em fungdo da grande variabilidade existente, € muito comum a
identificacdo de plantas com caracteristicas desejaveis, nas populacoes de
polinizacdo aberta. Mesmo entre as diferentes populagbes regionais, sao
identificadas particularidades que podem ser atribuidas a selecdo feita pelos
proprios cafeicultores, ao escolherem para a multiplicagdo matrizes que, de
acordo com seus critérios, sejam as mais adequadas a cada regiao.

Embora n&o existam informagdes disponiveis a respeito da heranga de
boa parte das caracteristicas mencionadas anteriormente para C. canephora,
acredita-se que sua incorporagdo a outros materiais ja melhorados, em muitos
casos, seja possivel, especialmente tratando-se de caracteristicas qualitativas,
que quase sempre sao governadas por poucos genes.

Para o estabelecimento de programas eficazes de melhoramento
genético com a espécie, sdao de grande importancia a quantificacdo da
variabilidade genética e a estimacao de parametros, pois permitem conhecer a
estrutura genética da populagéo. No entanto, deve-se atentar para o fato de que
as diferencas nas estimativas dos parametros genéticos encontrados para uma
determinada espécie sao fungdo, principalmente, dos diferentes métodos
utilizados na sua determinacéo, dos diferentes materiais genéticos analisados,
das diferentes condicdes ambientais, da época e da idade de avaliagao, entre
outros (FALCONER, 1981; VENCOVSKY, 1987). Vale ressaltar que os trabalhos
disponiveis até entdo com este objetivo, em C. canephora, foram conduzidos em
paises africanos € com grupos de materiais genéticos bastante distintos do
Conillon brasileiro, tornando, por conseguinte, de grande importdncia a
estimacao desses parametros.

Também de fundamental relevancia para os programas de melhoramento
genético é a estimacdo de correlagdes entre caracteres, pois permite o
conhecimento prévio da existéncia de associacdes desfavoraveis entre as
caracteristicas, permitindo, assim, a opcao pelos métodos de selegdo mais
adequados (FALCONER, 1981). As correlagdes mostram-se, também, como
ferramenta auxiliar em estudos que visam reduzir o nimero de caracteristicas a
serem utilizadas em analises, como, por exemplo, nos estudos de divergéncia

genética, em que as caracteristicas dispensaveis sao aquelas redundantes, por
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estarem correlacionadas com outras de mais facil mensuragdo ou que
demandem menor custo e, ou, tempo de avaliacdo (CRUZ e REGAZZI, 1994).

O desenvolvimento, o aprimoramento € 0 acesso a técnicas como
marcadores genéticos, culturas de anteras, producao de di-hapldides, hibridagéo
somatica e transformagdo génica, bem como a disponibilidade de recursos
computacionais adequados a analises multivariadas, abrem novas perspectivas
aos programas de melhoramento genético desta e de outras espécies,
oferecendo uma série de informacdes e possibilidades de manipulacéo,
extremamente Uteis para o planejamento e a execugcdo de programas desta
natureza (NEWBURY e FORD-LLOYD, 1993; VEILLEUX, 1994; BOREM, 1997).

2.4. Analise de repetibilidade

Quando vérias medidas de um carater puderem ser feitas em cada
individuo, a variancia fenotipica podera ser parcelada em variancia dentro de
individuos e variancia entre individuos. Esta subdivisdo serve para mostrar
quanto pode ser ganho pela repeticao das medidas e esclarecer a natureza da
variacdo causada pelo ambiente. O componente dentro de individuos reflete as
variagdes entre desempenhos sucessivos do individuo, causadas somente por
diferencas temporarias de ambiente, enquanto o componente entre individuos é
parcialmente causado pelo ambiente e por diferencas genéticas. Neste caso, a
parte de ambiente é causada por circunstancias que afetam permanentemente os
individuos. Assim, por esta analise, a variancia por causas de circunstancias
temporéarias de ambiente é separada do resto e pode ser medida (FALCONER,
1981; CRUZ e REGAZZI, 1994).

O estudo de repetibilidade reveste-se de grande importancia em
trabalhos de melhoramento genético. Uma vez selecionado um determinado
gendtipo, através de seu desempenho ou de estruturas integrantes deste, espera-
se que este desempenho perdure durante todo o seu ciclo de vida. A veracidade
desta expectativa podera ser comprovada pelo coeficiente de repetibilidade da

caracteristica estudada, possivel de ser estimado quando a medicdo de um
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caréater é feita num mesmo individuo repetidas vezes, no tempo ou no espaco. A
correlacdo existente entre as referidas medidas repetidas denomina-se
repetibilidade (TURNER e YOUNG, 1969; LERNER, 1977; CRUZ e REGAZZI,
1994).

O valor fenotipico de uma dada caracteristica, referente a um certo
individuo num determinado tempo ou espaco, € funcao da média geral, do efeito
genotipico sobre a caracteristica do referido individuo, do efeito permanente do
ambiente sobre a caracteristica em questao e do efeito temporario, ou localizado,
do ambiente sobre aquele individuo. A repetibilidade expressa a propor¢ao da
variancia total, que é explicada pelas variacées proporcionadas pelo genétipo e
pelas alteracbes permanentes atribuidas ao ambiente comum. Assim, a
repetibilidade representa o maximo valor que a herdabilidade no sentido amplo
pode atingir. Quando a variancia proporcionada pelos efeitos permanentes do
ambiente é minimizada, a repetibilidade aproxima-se da herdabilidade (CRUZ e
REGAZZI, 1994). A repetibilidade varia com a natureza do carater, com as
propriedades genéticas da populacdo e com as condi¢cdes de ambientes sob as
quais os individuos sdo mantidos (FALCONER, 1981; HANSCHE, 1983).

Conhecendo-se o coeficiente de repetibilidade, é possivel quantificar a
precisdo das medidas avaliadas, predizer o valor real do individuo com base na
média de varias avaliagdes e determinar 0 numero de medidas fenotipicas que
devem ser tomadas para se obter o nivel de acuracia adequado, considerando
reducao de tempo, mao-de-obra e custo (CRUZ e REGAZZI, 1994).

Para a estimacdo do coeficiente de repetibilidade, dispde-se de
diferentes métodos, entre os quais podem-se citar 0 da analise de variancia e o
dos componentes principais.

Quando se avaliam varios genédtipos em determinado numero de
medicoes repetidas, pode-se estimar o coeficiente de repetibilidade pela
correlacdo intraclasse obtida da analise de varidncia segundo modelos
estatisticos adequados. Este método pode ser utilizado, segundo CRUZ e
REGAZZI (1994), quando sdo adotados modelos com um ou dois fatores de
variagdo. O primeiro caso € utilizado quando o numero de medidas repetidas

difere para cada gendétipo e, ou, quando as medicées nao foram feitas em
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igualdade de condi¢des para todos os gendétipos estudados. Neste caso, os
efeitos de ambiente temporario ficam confundidos com a variacdo dentro de
gendtipos, contribuindo para uma subestimacéao do coeficiente de repetibilidade.
Ja no modelo com dois fatores de variagéo, € possivel a remogao dos efeitos do
ambiente temporario, oferecendo uma estimativa mais precisa do coeficiente de
repetibilidade. Ainda segundo o0s mesmos autores, o coeficiente de
repetibilidade pode ser mais eficientemente estimado por meio da técnica dos
componentes principais, tanto a partir da matriz de correlagdes quanto da matriz
de variancias e covariancias fenotipicas, proposta por ABEYWARDENA (1972),
especialmente em situagdes nas quais os genoétipos avaliados apresentam
comportamento ciclico em relacao ao carater em estudo (CORNACCHIA et al.,
1995), caso no qual se enquadra o cafeeiro. Como este comportamento pode
variar de maneira e intensidade diferentes entre os gendtipos, a analise de
variancia utilizada para a estimativa do coeficiente de repetibilidade usual pode
nao eliminar o adicional do erro experimental e, por conseqiéncia, oferecer

estimativa subdimensionada deste coeficiente.

2.5. Analise discriminante

Em muitos casos, no campo bioldgico, o pesquisador esta interessado
nao apenas no estudo isolado de uma dada caracteristica, mas no
comportamento simultdneo de muitas delas.

Assim, uma das finalidades da andlise discriminante consiste na
obtencéo de fungdes que permitam classificar um determinado “individuo”, com
base em medidas de varias caracteristicas, em uma entre varias populagdes
distintas, buscando minimizar a probabilidade de uma classificacdo errénea, isto
€, de se classificar o referido “individuo” em uma populagédo, quando este na
realidade pertence a outra (REGAZZI, 1997).

Este tipo de situacao foi inicialmente abordado por FISHER (1936), com
uma combinacao linear das caracteristicas observadas, que apresenta melhor

poder de discriminacao entre 0s grupos, combinacao esta denominada Funcéo
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Discriminante Linear de Fisher, que se constitui na base de todo o estudo na
andlise discriminante. Esta funcao tem a propriedade de minimizar a
probabilidade de ma classificacdo, quando as populacées sdo normalmente
distribuidas, com média e variancia conhecidas. Contudo, tal situacao pode nao
ocorrer na pratica, necessitando-se portanto de estimativas e métodos de
estimacao dessas probabilidades 6timas (REGAZZI, 1997).

De acordo com ANDERSON (1958), quando se dispbe de varias
populacdes e se deseja conhecer de qual delas um novo individuo deve fazer
parte, um procedimento importante, além de se assumir alguma distribuicéo para
obter as fungdes discriminantes, € o estabelecimento das probabilidades
“a priori” para as varias populagdes, pois ha casos nos quais a probabilidade de
um determinado individuo pertencer a um dada populagéo pode ser muito distinta
da dele pertencer a outra, de forma que a experiéncia do pesquisador torna-se
de extrema importancia. E ainda necessario que se considerem os custos da ma
classificagdo, pois, em determinados casos, em fungcdo da natureza do
fenémeno, é preciso estudar profundamente as variaveis realmente necessarias

para que o uso dessa técnica venha a obter o0 sucesso esperado.

2.6. Divergéncia genética

Em muitos paises, como india, Camardes, Costa do Marfim e
Madagascar, variedades hibridas tém se constituido na base do cultivo de
C. canephora, com produtividade oscilando entre 1.000 e 3.000 kg/ha
(CHARRIER e BERTHAUD, 1988; CHARMETANT et al., 1990).

A divergéncia genética, quantificada pela diferenga nas frequéncias
alélicas das populacdes, entre um grupo de progenitores tem sido, em muitos
casos, avaliada com objetivo de identificar as combinacdes hibridas de maior
efeito heterdtico e maior heterozigose, de tal forma que, em suas geragdes
segregantes, se tenha maior possibilidade de recuperacdo de gendtipos
superiores (FALCONER, 1981; CRUZ et al., 1994a, b; CRUZ e REGAZZI, 1994;
DIAS e KAGEYAMA, 1997a), devendo-se, na selecdo de progenitores para
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cruzamentos, aliar o bom desempenho destes com a divergéncia genética entre
eles (SANTOS et al., 1994).

Estas avaliagcdes tém sido realizadas utilizando-se técnicas biométricas
baseadas na quantificacao da heterose, como nas analises dialélicas, e por meio
de processos preditivos (CRUZ e REGAZZI, 1994); através de analises
isoenzimaticas (MONTAGNOM et al., 1992); e, ainda, pelo emprego de
marcadores moleculares baseados no DNA (MATSUYAMA et al, 1992;
OROZCO-CASTILLO et al., 1994; LASHERMES et al., 1996b; LU e RANK, 1996;
YANG et al., 1996; SCHNEIDER et al., 1997).

Todavia, para utilizacao das analises dialélicas, é necessaria a avaliagao
de cada progenitor em todas as combinacdes possiveis, 0 que pode inviabilizar o
estudo no caso de muitos progenitores. Os métodos preditivos, por outro lado,
por dispensarem a obtencdo prévia das combinagdes hibridas, tém merecido
consideravel énfase. Estes métodos tomam por base as diferengas morfologicas,
fisiolégicas, entre outras, apresentadas pelos progenitores na avaliacao da
divergéncia, que é geralmente quantificada por uma medida de dissimilaridade
(CRUZ e REGAZZI, 1994).

Por se tratar de uma analise que permite integrar as mdultiplas
informacdes de um conjunto de caracteres extraidas das unidades experimentais,
a estatistica multivariada tem sido amplamente utilizada para quantificar a
divergéncia genética, oferecendo maior oportunidade de escolha de progenitores
divergentes em programas de melhoramento (AMARAL JUNIOR, 1996).

Muitos fatores, contudo, podem influenciar a eficiéncia da predi¢cdo do
comportamento de hibridos fundamentados na diversidade de seus progenitores,
entre os quais, conforme referendado por CRUZ et al. (1994a), podem-se citar:
nuamero e tipo de comportamento dos hibridos que se deseja obter, carater cujo
comportamento se deseja predizer, caracteres utilizados na estimativa da
divergéncia genética, grau médio de dominancia presente nos caracteres em
questéo e influéncia ambiental. Pode-se concluir, assim, segundo os autores,
que, em estudos de divergéncia genética, é mais adequada e eficiente a
predicao do comportamento médio dos hibridos e ndo da capacidade especifica

de combinacdo ou heterose neles manifestadas; e, ainda, que caracteres
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quantitativos, cujo controle génico indica dominancia unidirecional, sdo mais
faceis de serem preditos.

Varios métodos multivariados podem ser aplicados na predicdo da
divergéncia genética, podendo-se citar a analise por componentes principais, por
variaveis canfnicas e os métodos aglomerativos. A escolha do método mais
adequado deve ser realizada em funcéo da precisdo desejada, da facilidade de
andlise e da forma com que os dados foram obtidos (MIRANDA
et al., 1988; CRUZ, 1990; CRUZ et al., 1994c).

Os métodos aglomerativos diferem dos demais, em razdo de
dependerem fundamentalmente de medidas de dissimilaridade estimadas
previamente. JA no método dos componentes principais, € também no de
variaveis candnicas, o objetivo é avaliar a similaridade entre progenitores por
intermédio de uma dispersao grafica, em que se consideram, em geral, dois
eixos cartesianos (CRUZ e REGAZZI, 1994; CRUZ et al., 1994c).

De acordo com MARDIA et al. (1979), diversas medidas de similaridade
ou dissimilaridade tém sido propostas para a quantificacao das distancias entre
duas populag¢des, sendo, contudo, segundo CRUZ et al. (1994c), a distancia
euclidiana e a distancia generalizada de Mahalanobis as mais amplamente
utilizadas.

Segundo MANLY (1986), a utilizagdo da distancia euclidiana, quando
estimada a partir de variaveis originais, apresenta o inconveniente de ser
influenciada pela escala, pelo nimero de variaveis e pela correlacao entre elas.
CRUZ (1990) indica a utilizagao da distancia euclidiana média e padronizacao
dos dados originais para a eliminacdo desses dois primeiros inconvenientes,
persistindo a pressuposi¢cao de independéncia entre as variaveis.

Por considerar a correlacdo entre as variaveis estudadas, por meio da
matriz de disperséo, a distancia generalizada de Mahalanobis é recomendada
para dados provenientes de delineamentos experimentais, especialmente
quando existe correlagdo entre os caracteres (CRUZ e REGAZZI, 1994),

oferecendo maior robustez nas decisdes a serem tomadas (DIAS, 1998).
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2.6.1. Analise de agrupamento

As anadlises de agrupamento tém por finalidade reunir, por algum critério
de classificacdo, os genoétipos em varios grupos com base nas medidas das
caracteristicas mensuradas, de tal forma que exista homogeneidade dentro do
grupo e heterogeneidade entre grupos. Esta andlise envolve, basicamente, duas
etapas, sendo a primeira referente a estimagédo de uma medida de similaridade
(ou dissimilaridade) entre os materiais a serem agrupados e a segunda, a
adocdo de uma técnica de agrupamento para formagao dos grupos (CRUZ,
1990; BARROS, 1991).

Dentre os métodos de agrupamento mais comumente utilizados no
melhoramento de plantas, citam-se os hierarquicos e os de otimizacado. Segundo
CRUZ e REGAZZI (1994), o método de otimizagao proposto por Tocher, citado
por RAO (1952), tem sido o mais freqlientemente empregado no melhoramento
genético. Neste método, adota-se o critério de que a média das medidas de
dissimilaridade dentro de cada grupo deve ser menor que as distancias médias
entre quaisquer grupos.

O método requer a obtencao da matriz de dissimilaridade, sobre a qual é
identificado o par de gendtipos mais similar, que constituirdo o grupo inicial. Em
seguida, é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos no grupo
inicial.

A inclusdo de um novo gendtipo sempre aumenta o valor médio da
distancia dentro de um determinado grupo, podendo-se, assim, decidir sobre a
inclusdo deste novo gendtipo em um outro grupo por meio da comparagao entre
0 acréscimo no valor médio da distancia dentro do grupo e um nivel méaximo
permitido, que pode ser estabelecido arbitrariamente, ou adotar, como tem sido
geralmente feito, o valor maximo da medida de dissimilaridade encontrado no
conjunto das menores distancias envolvendo cada progenitor (CRUZ e REGAZZI,
1994).

Comparando a formacao de grupos de gendtipos de tomateiros obtidos

pelo método hierarquico do vizinho mais proximo e o método de otimizagao de
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Tocher, AMARAL JUNIOR (1996) verificou certas discordancias, a semelhanca
do que foi também encontrado por MORAIS (1992), ao avaliar o potencial de
cultivares de arroz irrigado, e por CARVALHO (1993), na avaliacdo da
divergéncia genética entre cultivares de algodoeiro herbaceo. Contudo, de
acordo com AMARAL JUNIOR (1996), a ocorréncia de discordancias nos
agrupamentos € perfeitamente aceitavel, tendo em vista que estes métodos se
baseiam em principios distintos, cabendo ao pesquisador a opg¢ao por aquele
mais conveniente.

DIAS e KEGEYAMA (1997b), utilizando a distancia generalizada de
Mahalanobis (D?) como medida de dissimilaridade e o método de otimizacéo de
Tocher para o posterior agrupamento de cinco germoplasmas nao-comerciais de
cacau (Theobroma cacao L.), constataram que condicbes favoraveis de
ambiente sdo de grande importancia para a melhor expressao da divergéncia
genética, havendo boa associacao entre o agrupamento de gendtipos feitos em
tais condicdes e o realizado utilizando-se dados médios colhidos durante cinco
anos. Este fato pode proporcionar substancial economia de tempo e recursos

para a realizacao de trabalhos desta natureza.

2.6.2. Dispersao grafica

A andlise da divergéncia genética entre gendtipos pode ser realizada
através da dispersao grafica destes, utilizando-se as estatisticas multivariadas,
obtidas das variaveis can6nicas ou dos componentes principais.

Estas metodologias tém por finalidade transformar um conjunto original
de caracteristicas em outro conjunto de dimensao equivalente, com propriedades
importantes. Cada variavel canénica, bem como cada componente principal, €
uma combinagéo linear das variaveis originais, sendo independentes entre si e
estimados com o proposito de reter, em ordem de estimagdo, 0 maximo da
informacao, em termos de variagao total, contida nos dados iniciais. Em estudos

de divergéncia genética, estes procedimentos permitem a identificacdo dos
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materiais similares em graficos de dispersdo bi ou tridimensionais (CRUZ e
REGAZZI, 1994).

A viabilidade de utilizacdo de ambas as técnicas em estudos de
divergéncia genética dependera da possibilidade de se resumir o conjunto de
variaveis originais em poucos componentes, 0 que significara ter boa
aproximagdo do comportamento dos individuos, oriundo de um espacgo
n-dimensional (n = numero de caracteres estudados) em um espaco bi ou
tridimensional. Assim, especialmente quando o numero de gendtipos
considerado for elevado, a utilizacao dessas técnicas proporcionara consideravel
simplificacdo nos calculos estatisticos, facilitando a interpretacao dos resultados
em graficos nos casos em que 0s primeiros componentes principais ou as
primeiras variaveis canénicas forem responsaveis por um minimo de 70 a 80%
da variagao total disponivel (BARROS, 1991; CRUZ e REGAZZI, 1994).

A analise por varidveis canbnicas, em relagdo a analise por
componentes principais, apresenta a vantagem de manter o principio do
processo de agrupamento com base na distancia generalizada de Mahalanobis,
D? ou seja, leva em consideracdo a matriz de covariancia residual e a de
covariancia fenotipica entre os caracteres avaliados (CRUZ e REGAZZI, 1994).

Na utilizagdo do método das variaveis candnicas, é comum a
transformacdo das varidveis originais em varidveis padronizadas e nao-
correlacionadas, de modo que a matriz de dispersao residual se iguale a matriz-
identidade, mediante a aplicagdo do processo de condensacgédo pivotal (RAQO,
1952).

Dessa forma, a utilizacdo da teoria de analise multivariada tem-se
mostrado promissora, pois permite combinar todas as informagdes contidas na
unidade experimental, de modo que as inferéncias sejam baseadas em um
complexo de variaveis.

Ambos os procedimentos permitem a identificagdo da importancia
relativa dos caracteres na divergéncia genética, baseando-se no principio de que
a importancia relativa dos componentes principais e, ou, variaveis canonicas
decresce do primeiro para o ultimo, sendo os Uultimos responsaveis pela

explicacao de uma fragdo minima da variancia total disponivel. Assim, a variavel
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que apresenta maior coeficiente de ponderacdo (elemento do autovetor) no
componente de menor autovalor € considerada de menor importancia para
explicar a variabilidade genética do material estudado, sendo, assim, passivel de
descarte (CRUZ e REGAZZI, 1994). Segundo estes autores, os caracteres
dispensaveis em estudos de divergéncia genética compreendem o0s que sao
relativamente nao-variantes entre os individuos estudados, apresentam
instabilidade com mudancas das condigdes ambientais ou sdo redundantes, por
estarem correlacionados com outros caracteres. Assim, deve-se, também,
analisar a matriz de correlacao para auxiliar no descarte de caracteristicas que
sao redundantes no estudo em questao.

FERRAO (1997), avaliando a divergéncia genética por meio de variaveis
canlnicas entre diversos gendétipos de feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.),
constatou que as caracteristicas peso total de grdos da parcela e nimero de
vagens por planta foram aquelas de menor importancia para o referido estudo.
Contudo, concluiu que, devido ao fato de apresentarem baixa correlacao
genotipica com as demais caracteristicas utilizadas e serem as de maior
importancia no processo produtivo, ndo deveriam ser descartadas.

A utilizacao da técnica dos componentes principais tem se mostrado util
na avaliacdo da eficiéncia de descritores empregados na discriminacao
genotipica de banco de germoplasma, proporcionando expressiva redu¢ao nos
esforcos para a conducéao dos trabalhos (AKORODA, 1983). Segundo PEREIRA
(1989), foi possivel, por esta técnica, a identificagdo de caracteres de menor
contribuicdo para a variabilidade existente em banco de germoplasma de
mandioca (Manhiot esculenta Crantz), o que possibilitou a eliminacdo de 14
entre os 28 descritores avaliados inicialmente.

De forma semelhante, DIAS e KAGEYAMA (1997a) verificaram que os
métodos dos componentes principais e de otimizagdo de Tocher mostraram-se
uteis na manipulacéo de colecoes de germoplasma de cacau (Theobroma cacao
L.), permitindo a identificacdo de acessos similares e grupos heteréticos e
otimizando o conjunto de descritores pela eliminacao de 31% daqueles utilizados

inicialmente.
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Em espécies mais estudadas, os descritores mais adequados ja
encontram-se bem definidos. Nestes casos, normalmente, ndo se identificam
caracteres redundantes (OLIVEIRA, 1989; FONSECA et al., 1995; FERRAO,
1997).
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Materiais genéticos, conducao do experimento e avaliacoes

Foram utilizados, neste trabalho, dados obtidos na Empresa Capixaba
de Pesquisa Agropecuaria (EMCAPA), referente a 80 materiais genéticos de
Coffea canephora, formados por 77 clones e trés testemunhas propagadas por
sementes (Quadro 1).

O experimento, instalado em blocos ao acaso com quatro repeticoes e
parcelas compostas de seis plantas Uteis, espacadas de 3,0 x 1,5 m, foi
implantado em margo de 1987, em solo do tipo Latossolo Vermelho-Amarelo, na
Fazenda Experimental da EMCAPA, no municipio de Marilandia-ES, situado a
uma altitude de 150 m, latitude de 19°24°31” sul e longitude de 40°31'24” oeste.

Segundo a carta agroclimatica do Espirito Santo (FEITOSA, 1986),
Marilandia € caracterizada como tendo os meses de janeiro, novembro e
dezembro Umidos, margo, abril e outubro parcialmente umidos e maio, junho,
julho, agosto e setembro secos. A temperatura média das maximas € de 33,5°C,

e a temperatura média das minimas, de 13,9°C.
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Quadro 1 - Relacao dos 80 gendtipos de Coffea canephora estudados, com 0s
respectivos cddigos na EMCAPA e os locais de coleta

Trat. Cadigo Local de Coleta Trat. Cadigo Local de Coleta
01 ES 13 Aracruz 41 ES 78 Linhares
02 ES 01 Sao Gab. da Palha 42 ES 79 Sao Gab. da Palha
03 ES 60 Sao Mateus 43 ES 31 Linhares
04 ES 61 Ibiracu 44 ES 18 Linhares
05 ES 62 Ibiragu 45 ES 80 Linhares
06 ES 63 S&o Gab. da Palha 46 ES 19 Linhares
07 ES 03 Linhares 47 ES 81 Sao Mateus
08 ES 16 Séo Gab. da Palha 48 ES 05 Pancas
09 ES 39 Marilandia 49 ES 15 Fundao
10 ES 28 Nova Venécia 50 ES 82 Pancas
11 ES 12 Sao Mateus 51 ES 83 Sao Gab. da Palha
12 ES 64 Ibiracu 52 ES 84 Pancas
13 ES 30 Rio Bananal 53 ES 85 Marilandia
14 ES 65 Rio Bananal 54 ES 34 Ibiracu
15 ES 36 Nova Venécia 55 ES 38 Fundao
16 ES 07 Linhares 56 ES 26 Linhares
17 ES 66 Sao Mateus 57 ES 21 Sao Gab. da Palha
18 ES 09 Pancas 58 ES 86 Ibiracu
19 ES 11 Sao Gab. da Palha 59 ES 87 Pancas
20 ES 14 Marilandia 60 Sem*. ¢ Marilandia
21 ES 25 Linhares 61 ES 35 Marilandia
22 ES 67 Ibiragu 62 ES 88 Ibiragu
23 ES 68 Sao Gab. da Palha 63 ES 89 Nova Venécia
24 ES 22 Linhares 64 ES 90 Linhares
25 ES 08 Linhares 65 ES 91 Linhares
26 ES 69 Nova Venécia 66 ES 06 Fundao
27 ES 70 Linhares 67 ES 37 Nova Venécia
28 ES 23 Sao Mateus 68 ES 92 Fundao
29 ES 27 Ibiragu 69 ES 93 Pancas
30 ES 71 Pancas 70 ES 94 Nova Venécia
31 ES 72 Linhares 71 Sem*. b Marilandia
32 ES 73 Linhares 72 Sem*. a Marilandia
33 ES 74 Nova Venécia 73 ES 95 Linhares
34 ES 75 Nova Venécia 74 ES 96 Rio Bananal
35 ES 76 Fundao 75 ES 97 Nova Venécia
36 ES 77 Sao Gab. da Palha 76 ES 98 Ibiragu
37 ES 24 Linhares 77 ES 17 Fundao
38 ES 10 Marilandia 78 ES 99 Nova Venécia
39 ES 02 Sao Gab. da Palha 79 ES 100 Séao Gab. da Palha
40 ES 20 Linhares 80 ES 101 Linhares

* Material genético propagado via sexuada.
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Os 77 clones estudados foram originados da selegdo fenotipica de

plantas matrizes, em nivel de produtores, realizada em diferentes municipios da

regido norte do Estado. A selegédo foi realizada com base na produgédo, no

tamanho e no formato dos graos, na época e na uniformidade de maturagcao dos

frutos.

Para este trabalho, utilizaram-se dados coletados no periodo de 1989 a

1992, perfazendo um total de quatro colheitas.

A adubacao foi baseada na andlise de solo; a irrigacdo, na fase de

estabelecimento da cultura; e os demais tratos culturais e fitossanitarios, de

acordo com as necessidades da cultura.

Sl

9.

10.
11.
12.

Foram analisadas as seguintes caracteristicas:
Numero médio de hastes ortotrdpicas por planta (NHP).
Diametro médio das copas (DMC), expresso em metros.
Altura média das plantas (AMP), expressa em metros.
Produgcdo de gréos/planta na primeira colheita (P89) - avaliada aos
24 meses apos o plantio e expressa em gramas de graos beneficiados, com
14% de umidade.
Producdo de graos/planta na segunda colheita (P90) - avaliada aos
36 meses apos o plantio e expressa em gramas de graos beneficiados, com
14% de umidade.
Producdo de graos/planta na terceira colheita (P91) - avaliada aos
48 meses apos o plantio e expressa em gramas de graos beneficiados, com
14% de umidade.
Producdo de graos/planta na quarta colheita (P92) - avaliada aos
60 meses apos o plantio e expressa em gramas de graos beneficiados, com
14% de umidade.
Producdao média de graos/planta (PMG) — média das quatro colheitas,
expressa em gramas de graos beneficiados, com 14% de umidade.
Peso de médio de 1.000 graos “chatos” (P1000), expresso em gramas.
Percentual de graos “chatos” (GCH).
Percentual de graos “conha” (GCO).

Percentual de graos “moca” (GMO).
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13. Percentual de graos “moca” retidos em peneira 13 (M 13).

14. Percentual de grédos “moca” retidos em peneira 12 (M 12).

15. Percentual de graos “moca” retidos em peneira 11 (M 11).

16. Peneira média dos graos “chatos” (PGCH).

17. Percentual de grédos com peneira média superior a 13 (P>13).

18. indice de rendimento no processamento — café cereja/ beneficiado (IR).
19. Epoca de colheita (EC).

Os caracteres descritos nos itens 1, 2 e 3 foram avaliados em plantas
com 60 meses de idade, antes da quarta colheita e do inicio da realizagao de
podas. Considerou-se como diametro de copa a distancia existente na por¢ao
mediana da copa, tomada no sentido das entre linhas, e como altura das plantas
a distancia entre o solo e a inser¢do do ultimo ramo plagiotrépico no ortotrdpico
mais alto.

Os caracteres descritos nos itens de 9 a 19 foram também avaliados por
ocasidao da quarta colheita, porém em apenas uma repeticdo. A amostra
correspondente a esta repeticdo, para os caracteres 9 a 18, foi constituida de
uma mistura das quatro repeticoes.

Com base nessas caracteristicas e na reacao a doencas, avaliada em
nivel de campo, selecionaram-se os clones de melhor desempenho,
caracterizando-os agronomicamente, de forma a permitir o agrupamento
daqueles com caracteristicas comuns em variedades clonais. Assim, apds 0s
testes de compatibilidade genética entre estes clones, foram selecionados
32 materiais, 0s quais compuseram as trés variedades clonais: EMCAPA 8111,
EMCAPA 8121 e EMCAPA 8131, constituidas por 9, 14 e 9 clones,
respectivamente. As principais caracteristicas destas variedades, bem como a
relacéo dos clones que as compdem, sao apresentadas no Quadro 2.

Os testes de compatibilidade genética foram realizados através de
cruzamentos controlados entre um determinado genoétipo e todos os demais.
Ramos plagiotropicos das plantas a serem utilizadas nos cruzamentos foram
protegidos com sacolas de papel parafinado alguns dias antes da abertura das

flores. Na ocasiao da abertura floral, os ramos a serem utilizados como
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fornecedores de polen foram entdo destacados da planta, ainda protegidos, e
levados até a planta utilizada como receptora. Nesta, os dois ramos foram
colocados em contato através de uma abertura na extremidade de cada sacola,
de forma a proporcionar a polinizagdo. O ramo da planta receptora permaneceu
protegido até o fim do florescimento, e cerca de 20 dias apds procedeu-se a
avaliagdo do percentual pegamento de frutos em relacdo ao total de flores

polinizadas.

3.2. Analises estatisticas

Procedeu-se inicialmente, baseando-se nas caracteristicas avaliadas, a
uma analise descritiva dos materiais genéticos disponiveis. Para as variaveis
tomadas com repeticbes, foram realizadas analises de variancia univariada,
seguida da estimacdo de alguns parametros genéticos e das correlacdes
fenotipicas, genotipicas e de ambiente.

Numa segunda etapa foram realizados estudos de repetibilidade da
caracteristica producao de graos, no sentido de se verificar a eficiéncia de quatro
producdes em representar o desempenho dos diferentes materiais genéticos ao
longo do tempo.

Por fim, realizaram-se andlises multivariadas referentes ao
estabelecimento das funcdes discriminantes, visando conhecer a adequacao do
agrupamento feito por ocasido da obtencao das variedades clonais da EMCAPA
e a anadlise da divergéncia genética entre os clones componentes destas
variedades, por meio de analises de agrupamento e da dispersao grafica obtida
através das variaveis canénicas. Analisou-se também a importancia relativa dos
caracteres na divergéncia genética.

Utilizou-se o teste de multicolinearidade para identificacdo e descarte de
variaveis muito correlacionadas, cuja utilizagdo poderia comprometer o0s
resultados da analise discriminante e de divergéncia genética.

Todas as andlises foram realizadas utilizando o aplicativo computacional

em genética e estatistica denominado “Programa GENES” (CRUZ, 1997).
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3.2.1. Analise de variancia univariada e estimacao de parametros

A analise de variancia para os 80 tratamentos, considerando-se as
caracteristicas agronémicas (NHP, AMP, DMC, P89, P90, P91, P92 e PMQG), foi
realizada com base na média das parcelas, visando avaliar a existéncia de
variabilidade genética significativa entre os tratamentos, utilizando-se o modelo

estatistico:

Yi=n+Gi+pj +e
em que
Yij - valor fenotipico da ij-ésima observacdo referente ao i-ésimo
tratamento no j-€simo bloco;
| = média geral do carater;
G = efeito do i-ésimo tratamento (i=1, 2, ..., g; g =80);
B; = efeito doj-ésimo bloco (j=1,2, ..., r; r=4);e

&; = efeito do erro experimental, sendo €;; ~ NID (¢,6°).

Como os resultados obtidos sao validos apenas para os materiais
genéticos em questéo, considerou-se o modelo fixo. Assim, a hipdtese testada
pela estatistica F é Ho: G; = 0, para todo i.

O esquema da anadlise de variancia com as esperangas dos quadrados
médios [E(QM)], considerando o efeito de tratamentos como fixos, segundo
STEEL e TORRIE (1960), € apresentado no Quadro 3. As diferengcas minimas
significativas entre as médias de tratamentos foram avaliadas pelo teste de Scott

e Knott, em nivel de 5% de probabilidade.

Quadro 3 - Esquema da analise de variancia e esperancas de quadrados
médios de um modelo em blocos casualizados, com efeitos de
tratamentos fixos
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FV GL QM

E(QM) F
Blocos r—1 QVB G° +gop°
Tratamentos g-1 QMG o° +r1d, QMG/QMR
Residuo (r-1)(g—1) QMR c°
emque
()

= componente de variancia devido ao erro experimental;

Cb = componente de variancia devido ao bloco; e
P, = componente quadratico associado aos tratamentos.
sendo
g
Y6
(I) — i=1

As estimativas dos componentes de variancia associados aos efeitos
aleatérios e dos componentes quadraticos associados aos efeitos fixos, bem
como de parametros genéticos e nao-genéticos, foram obtidas considerando-se

as seguintes expressoes, apresentadas por CRUZ e REGAZZI (1994):

a) Variancia fenotipica entre médias de tratamentos

OMG

r

S; =

b) Variabilidade genotipica

= OMG- QMR
<g____7___

c¢) Variancia de ambiente entre médias de tratamentos
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H? q)g _ g
it
OMG /r G

e) Coeficiente de variagao genotipica

100 ~ oy .
CVy = +% , sendo K, a média do experimento
)

f) Coeficiente de variacdo ambiental
CV. = 100, /gMR

0

g) Razao entre coeficiente de variagdo genotipico e ambiental

cv, 3,
cv. \| oMRr

3.2.2. Estimacao das correlacoes fenotipicas, genotipicas e de ambiente

Na andlise de correlagbes, procura-se determinar o grau de
relacionamento entre duas variaveis X e Y. A partir das andlises de variancia de
cada uma delas, procedeu-se a andlise da soma dos valores de X e Y, de tal
forma que as covariancias ou produtos médios (PM) de cada fonte de variacao
pudessem ser estimados, conforme utilizado por CRUZ e REGAZZI (1994), por

meio de:

V(X+Y)=V(X)+V(Y)+2Cov(X,Y) e
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V(X+Y)-V(X)-V(Y)
2

Cov(X,Y)=

Por analogia com os quadrados médios, tem-se

OM(X +Y)-OM(X) - OM(Y)
2

PM(X,Y)=

em que PM(X,Y) é o produto médio entre os caracteres X eY .

A estimacao dos coeficientes de correlacao fenotipica, genotipica e de

ambiente entre os caracteres foi realizada com base nas seguintes expressoes:

a) Correlagao fenotipica

PMG,,

" = Jomc, onc,

b) Correlagcédo genotipica

A
Dg vy

Jbg, B,

fg =

c) Correlacéo de ambiente

____PMR,
" JOMR,OMR,

em que
PMG,, = produto médio entre os caracteresXeY associado a

tratamentos;
PMR,, = produto médio entre os caracteres X eY associado ao residuo;

e

N\
®g,, =estimador da covariancia genotipica entre os caracteres X eY.
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3.2.3. Analise de repetibilidade do carater producao de graos

De acordo com CRUZ e REGAZZI (1994), o conceito estatistico de
repetibilidade pode ser enunciado como a correlagao entre as medidas repetidas
em um mesmo individuo, cujas avaliacdes foram repetidas no tempo ou no
espago.

Para a analise de repetibilidade do carater producéo de graos, foram

adotadas as metodologias descritas a seguir.

3.2.3.1. Coeficiente de repetibilidade baseado no método da analise de
variancia

Foi adotado o seguinte modelo estatistico, com dois fatores de variagéo:
Y, =n+g +a; +g;
em que

Y, = observacdo referente ao i-ésimo tratamento no j-ésimo ambiente;

U = média geral;

§i = efeito aleatério do i-ésimo tratamento sob a influéncia do
ambiente permanente (i = 1,2,3,...p; p = 80);

4j = efeito fixo do ambiente na j-ésima medicdo (j= 1,2,3,...n; n=4); e

8j = erro experimental estabelecido pelos efeitos temporarios do

ambiente na j-ésima medic¢ao do i-ésimo gendtipo.

Este modelo possibilita remover efeitos de ambiente temporario,
contribuindo para uma estimacao mais realistica do coeficiente de repetibilidade
(CRUZ e REGAZZI, 1994).

O esquema de anadlise de variancia para o modelo em questao é

apresentado no Quadro 4.
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Quadro 4 - Esquema de analise de variancia com dois fatores de variacao
para o estudo de repetibilidade

FV GL QM E(QM)
Colheitas n-1 QMA
Tratamentos p-1 QMG c’ +mo;
Residuo (p-1)(n-1) QMR G2

Assim, considerando Yj e Yj as diferentes medidas, realizadas num
mesmo individuo, em diferentes anos, o coeficiente de repetibilidade é dado,

segundo sua conceituagao, por:

sendo ciij a variancia genética acrescida da variacdo proporcionada pelos
efeitos permanentes do ambiente

3.2.3.2. Coeficiente de repetibilidade baseado no método dos
componentes principais

Segundo ABEYWARDENA (1972), este método estima de forma mais
eficiente o coeficiente de repetibilidade em situagbes nas quais 0os gendtipos
apresentam comportamento ciclico em relagéo ao carater estudado, por basear-
se na matriz de correlagbes ou na matriz de covariancias entre genétipos, obtidas

em cada par de medi¢des.
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A partir das referidas matrizes, determinaram-se os autovalores e
autovetores normalizados. O autovetor cujos elementos apresentem mesmos
sinais € magnitudes semelhantes é aquele que expressa a tendéncia dos
gendtipos em manter suas posi¢oes relativas nos varios periodos de tempo, e a
proporcao do autovalor associado a este é o estimador do coeficiente de
repetibilidade. Detalhes destas operagdes sao encontrados em CRUZ e
REGAZZI (1994).

Segundo os autores mencionados anteriormente, o coeficiente de
repetibilidade estimado a partir da matriz de correlacdes, ja considerando-se a
correcao proposta por RUTLEDGE (1974) no sentido de eliminar a influéncia do

numero de medigbes sobre , é dado por:

A1
r=———0H
1

n—
em que
nuamero de periodos avaliados; e

n=
A . . ~
A = autovalor associado ao autovetor cujos elementos t&m o mesmo

sinal e magnitude semelhantes.
Ja o coeficiente de repetibilidade estimado a partir da matriz de

variancias e covariancias fenotipicas € dado por:

N N\

A -G
r=/\—'
G (n-1)

em que

n = numero de periodos avaliados;
/N
A1 = autovalor associado ao autovetor cujos elementos t&m o mesmo

sinal e magnitude semelhantes; e

Gl=—

/\ 1 /\ 2
y J

/\ N\
=62+46?
8

n-;
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Além do coeficiente de repetibilidade, procedeu-se também a obtencgao
da estimativa do coeficiente de determinacdo (R%) e do nimero de medicdes
necessario para predicdo do valor real dos individuos em fun¢do da acurécia

desejada, utilizando-se, respectivamente, as seguintes expressoes:

2 W
1+ rdn-1)
_Rz(l—r)

"o (1-RY)r
em que

"o = nimero de medi¢bes necessarias;
R® = determinagéo ou acuracia do procedimento; e

r = coeficiente de repetibilidade.

3.2.4. Analise multivariada para o estabelecimento das funcoées
discriminantes

Para o estabelecimento das funcdes discriminantes, consideram-se as
informagbes dos materiais genéticos sabidamente pertencentes a um
determinado grupo, possuidores de caracteristicas préprias e bem definidas.
Para tal, foram considerados os grupos 1, 2 e 3 formados, respectivamente, por
clones das variedades EMCAPA 8111, EMCAPA 8121 e EMCAPA 8131.

Sejam:

71 = populacdo possuidora da caracteristica do grupo 1;

us = vetor de médias dos p caracteres avaliados na populagaoni;
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Y1 = matriz de covariancia entre os caracteres avaliados na populacao ni;
T, = populacao possuidora da caracteristica do grupo 2;

U, = vetor de médias dos p caracteres na populagdo n2;

Y, = matriz de covariancia entre os caracteres avaliados na populacao n2;
73 = populacdo possuidora da caracteristica do grupo 3;

us = vetor de médias dos p caracteres na popula¢ao n3;

Y3 = matriz de covariancia entre os caracteres avaliados na populacédo n3; e

x = vetor de variaveis representativas dos caracteres envolvidos na analise.

Considerando que ha homogeneidade entre as matrizes de
covariancias X, X, e X3, obtém-se a matriz X, proveniente da combinacédo de
Y1, X e X3, levando-se em consideracao os respectivos graus de liberdade.

Com base na teoria de ANDERSON (1958), as fungbes discriminantes

para os grupos 1, 2 e 3 sdo obtidas, respectivamente, pelas expressoes:

D, =I(p)+(x—Lu)y ",
D,®=I(p)+(x—1u,)y "u,

D00 =1 p)+(x ~4u, )Y,

Assim, Di(x), D2(x) e Ds3(x) sdo as fungdes discriminantes que
possibilitam a obtencdo de escores para classificacdo dos genoétipos nas
populacdes 11, T, € T3, consideradas possuidoras das caracteristicas desejadas
nos grupos 1, 2 e 3, respectivamente, e pi, p. € ps sdo as probabilidades, “a
priori’, de pertencerem as populagbes mw, W, € =3, respectivamente,
considerados, neste trabalho, iguais a 0,333, por nao se ter informacéo prévia do
comportamento do material a ser classificado.

Utilizando-se as funcdes discriminantes e os dados das préprias
populacdes 11, T, € T3, estimou-se a taxa de erro aparente que mede a eficiéncia
da fungdo discriminante em classificar os genoétipos corretamente, quanto a

pOsSsuir ou Nao as caracteristicas que os incluam em um ou outro grupo. Realizou-
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se, também, a classificagdo dos demais gendétipos estudados, considerando-se

nula a taxa de erro aparente.

3.2.5. Analises de divergéncia genética multivariada

A divergéncia genética entre os tratamentos foi avaliada pelas seguintes
técnicas multivariadas: analise de agrupamento e variaveis candnicas.

Na andlise de agrupamento utilizou-se como medidas de dissimilaridade
a distancia generalizada de Mahalanobis e distancia euclidiana média, e, para
delimitacdo dos grupos, utilizou-se a técnica de otimizagéo proposta por Tocher,
citado por RAO (1952).

Na anadlise das varidveis canbnicas, a divergéncia genética foi
evidenciada pela dispersdao dos escores em graficos, cujos eixos foram
representados pelas primeiras variaveis canénicas. O numero de variaveis
canlnicas a serem utilizadas para a disposicao dos gendtipos em graficos foi
definido em funcao da variancia acumulada, referenciada como acima de 80%.

Realizou-se, também, o estudo da importancia relativa das
caracteristicas na predicao da divergéncia genética.

Essas metodologias sao apresentadas por CRUZ e REGAZZI (1994),

sendo aqui explicitadas de forma resumida.

3.2.5.1. Analise de agrupamento

A andlise de agrupamento tem por finalidade reunir, por algum critério de
classificacdo, as unidades amostrais em varios grupos, com base nas medidas
das caracteristicas mensuradas, de tal forma que exista homogeneidade dentro
do grupo e heterogeneidade entre grupos. Esta analise envolve, basicamente,
duas etapas. A primeira consiste na estimacao de uma medida de similaridade
(ou dissimilaridade) entre os materiais a serem agrupados, € a segunda, na

adocao de uma técnica de agrupamento para formacao dos grupos.
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Foram adotadas como medida de dissimilaridade a distancia
generalizada de Mahalanobis, para os caracteres avaliados em quatro
repeticbes, e a distancia euclidiana média, utilizando-se a média de 16
caracteres. Para a formacao dos grupos, utilizou-se a técnica de otimizagao

proposta por Tocher.

3.2.5.1.1. Medidas de dissimilaridade genética

3.2.5.1.1.1. Distancia generalizada de Mahalanobis (D?;;)

Para estimacao da distancia generalizada de Mahalanobis, é levada em
consideracdo a correlagdo residual entre os caracteres. Assim, D pode ser
estimada a partir dos dados originais e da matriz de covariancias residuais
(matriz de dispersao) ou a partir dos dados transformados, via condensacao
pivotal, aplicados a matriz de dispersao.

A estimacdo de DF; foi realizada a partir de varidveis transformadas.
Esta transformagéo proporciona a obtencdo de novas varidveis com variancias
residuais iguais a unidade e covariancias nulas.

O processo de transformacéo pivotal consiste em se justapor a direita da
matriz de dispersao a matriz identidade e, em seguida, por opera¢des nas linhas,
transformar os elementos de cada coluna, de tal forma que ela assuma valor 1 na
diagonal e 0 abaixo dela. Concomitantemente, as variaveis sdo padronizadas. A
seqliéncia dos elementos da matriz justaposta a direita, apds cada condensacao,
corresponde aos coeficientes de transformacao linear das variaveis originais em
variaveis nao-correlacionadas, e o elemento da diagonal, transformado na
unidade, corresponde a variancia daquela variavel nao-correlacionada (CRUZ e
REGAZZI, 1994).

Sejam zk, Zk ... € Zink N combinacdes lineares das variaveis originais Xiq,
Xiok-.. Xink €stimados de modo que suas variancias residuais sejam iguais a

unidade e as covariancias residuais sejam nulas. Assim,
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D% =818=88= Z (z; - zi’j)2
J

em que
| = matriz identidade (n x n) correspondente a matriz de disperséo entre as
variaveis transformadas;
d'=[dy dy..dy]; €
z; = média do i-ésimo tratamento em relagdo a j-ésima variavel, com

variancia residual igual a 1.

3.2.5.1.1.2. Distancia euclidiana média (d;;)

Seja Xj; a observagéo referente a j-ésima caracteristica (j = 1, 2,..., n) noii-
ésimo gendtipo (i = 1, 2,...,, p); define-se a distancia euclidiana entre dois

progenitores i e i’ pela expressao:

dii = \/Z(Xij - Xi'j)2

Como di; é influenciada pelo mudanga de escala de medigbes e pelo
nuamero de caracteres estudados, recomendam-se a padronizacao dos dados e

a utilizagdo da distancia euclidiana média, dada por:

dii = \/;112(% - %)

em que
X; = observagdo X; padronizada, dada por x; =, em que € o desvio-
padrao dos dados do j-ésimo carater; e

n = ndmero de caracteres estudados.
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3.2.5.1.2. Método de otimizacao de Tocher

Pelo método de otimizacao proposto por Tocher, realiza-se a particdo do
conjunto de gendtipos em subgrupos. Neste método, adota-se o critério de que a
média das medidas de dissimilaridade dentro de cada grupo deve ser menor que
a das distancias médias entre dois grupos quaisquer. O método requer a
obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a qual é identificado o par de
gendtipos mais similar, que constituira o grupo inicial. Em seguida, € avaliada a
possibilidade de inclusdo de novos individuos nesse grupo inicial, considerando-
se que a entrada de cada novo material num grupo sempre aumenta o valor
médio da distancia dentro deste grupo até um valor maximo permitido, que pode
ser arbitrariamente estabelecido ou, como neste caso em particular,
corresponder ao valor maximo da medida de dissimilaridade encontrado no

conjunto das menores distancias envolvendo cada par de materiais.

3.2.5.2. Variaveis canoOnicas

Objetiva-se, em estudos sobre divergéncia genética por meio das
variaveis canlnicas, avaliar a possibilidade de estudar a dispersao grafica dos
gendtipos em sistemas de eixos cartesianos nos quais o aproveitamento da
variabilidade disponivel seja maximizada.

A analise multivariada com base em variaveis cannicas consiste em
transformar um conjunto original de n caracteristicas em um novo conjunto de
dimenséo equivalente, com propriedades importantes. Cada variavel candnica é
uma combinacdo linear das variaveis originais, independentes entre si e
estimadas com o propésito de reter, em ordem de estimagdo, 0 maximo da
informacdo, em termos de variagdo total, contida nos dados originais. Essa
técnica mantém o principio do processo de agrupamento com base na distancia

de Mahalanobis, ou seja, leva em consideracdo a matriz de covariancia residual e
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a de covariancia fenotipica entre os caracteres avaliados. Em estudos de
divergéncia genética, tal procedimento permite a identificacdo dos materiais em
gréaficos de disperséo bi ou tridimensionais.

Seja Xj; a média do j-ésimo carater (j = 1, 2, ..., n) avaliado no i-ésimo
tratamento (i = 1, 2, ..., p); T, a matriz de covariancias entre médias de
tratamentos; e E, a matriz de covariancias residuais. A técnica de variaveis
candnicas consiste em transformar o conjunto de n variaveis originais (X;) em um
novo conjunto de variaveis, que sao fungdes lineares dos X’;s, com propriedades
definidas (CRUZ e REGAZZI, 1994), conforme descrito a seguir:

a) Se Y;; € uma variavel canonica, entéo

Yi,-=a1Xi1+a2Xi2+...+anXin

b) Se Y;; é outra variavel, tem-se
Yij =biXi1 +b2Xiz + ... + bnXi i,

>

emque S; ¢é aestimativa da covariancia residual entre os caracteresjej.

c) Dentre todas as variaveis canbnicas, Y; apresenta a maior variancia, Y. a
segunda maior, e assim sucessivamente.

De acordo com RAO (1952), as variancias de cada variavel canbnica e
os coeficientes de ponderacdo dos caracteres podem ser estimados pela
solugéo dos seguintes sistemas:

(T-AE)oj=0
Det |T-AEl =0

em que

T = matriz de covariancias entre as médias dos genétipos avaliados;
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matriz de covariancias residuais;

A; = autovalores da matrizE™ T; e
o; = autovetor associado a cada estimativa dos autovalores de E'T,
cujos elementos sdo os coeficientes de ponderagdo dos caracteres

para o estabelecimento das variaveis candnicas.

Embora as matrizes T e E sejam simétricas, o produto de ambas (E™'T)
nao é uma matriz simétrica. Assim, para maior simplificacdo e facilidade de
célculo, as variaveis candnicas foram estimadas a partir de dados transformados,
por meio de condensagdo pivotal, conforme descrito anteriormente. Nesse
processo, obtém-se novas variaveis com variancias residuais iguais a unidade e
covariancias nulas. Detalhes dessa operagcdo matematica encontram-se em
CRUZ e REGAZZI (1994).

Assim, o0 conjunto de variaveis originais X;, X, ..., X, € transformado
pelo processo de condensagdo pivotal em um novo conjunto de varidveis
padronizadas z, z, ..., z,, com a matriz de covariancias fenotipicas igual a T* e
matriz de covariancias residuais igual a matriz identidade (l). Dessa forma, as
variaveis canonicas sao obtidas pelos autovetores de T*, e suas variancias
correspondem aos respectivos autovalores, estimados pela solucdo dos
seguintes sistemas:

TN ay=0

Det | T -All =0

A importancia relativa de cada variavel canénica é dada pela razdo entre
a variancia por ela quantificada, 2;, e o total de variancia disponivel. A escolha
das variaveis canbnicas a serem submetidas a selecdo, para o estudo da
divergéncia genética, depende da variacdo acumulada. A maioria dos autores
referenda a utilizagcao das variaveis canénicas que acumulem um minimo de 80%
da variagao disponivel. Assim, 0s escores relativos as primeiras variaveis foram
utilizados para disposi¢cdo dos gendtipos em graficos de dispersado, permitindo

desta forma a avaliacdo da dissimilaridade entre estes.
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3.2.5.3. Importancia relativa dos caracteres na divergéncia genética

Primeiramente, identificam-se os caracteres de menor importancia para
a divergéncia genética no grupo de materiais, avaliados como sendo aqueles
cujos coeficientes de ponderacao, obtidos com a padronizacdo das variaveis,
sdo de maior magnitude, em valor absoluto, nas ultimas variaveis canénicas.
Dessa forma, recomenda-se o descarte da varidvel com maior coeficiente de
ponderacao no componente de menor autovalor. A segunda variavel de menor
importancia é identificada, com o mesmo critério, pela penultima variavel
candnica, e assim sucessivamente. Porém, quando em uma variavel de menor
variancia o maior coeficiente de ponderacado esta associado a um carater ja
previamente descartavel, continua-se a identificacdo da importéancia relativa dos
caracteres na outra variavel, de varidncia imediatamente superior (CRUZ e
REGAZZI, 1994).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Sao apresentadas, na primeira etapa deste trabalho, analises descritivas
dos materiais genéticos disponiveis, as estimativas de alguns paréametros
genéticos e ambientais, as correlagbes genotipicas, fenotipicas e de ambiente
entre caracteres, além da estimativa da repetibilidade do carater producéo de
graos e do estabelecimento das fungbes discriminantes para a classificagéo dos
gendtipos. Nesta etapa, foram utilizados dados relativos aos 80 gendtipos
estudados.

Posteriormente, sao apresentados os resultados da andlise de
divergéncia genética multivariada, utilizando-se os dados obtidos a partir dos 32

gendtipos componentes das trés variedades clonais langadas pela EMCAPA.

4.1. Analise descritiva e estimativa de parametros

Observa-se no Quadro 5 que, embora os referidos dados tenham sido

obtidos em apenas uma repeticdo, tornando as inferéncias mais restritas, ha

expressiva variacao entre os materiais estudados para a maioria dos caracteres

avaliados, exceto para GCO, cujos valores variaram apenas entre
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0,0 e 1,60%. Variagéo entre 60,90 e 93,47% foi observada para GCH; entre 6,53
e 39,10%, para GMO; entre 0,0 e 40,0%, para M13; entre 0,0 e 61,7%, para
M12; entre 10,8 e 100,0%, para M11; entre 8,54 e 99,06%, para PS13; entre 71,4
e 171,2 g, para P1000; entre 11,41 e 16,06, para PGCH; e entre 2,95 e 5,06,
para IR. Na avaliacao do carater EC foram atribuidos os valores 1, 2 e 3, para
gendtipos de maturagao precoce, intermediaria e tardia, respectivamente.

Os resultados das analises de variancia das caracteristicas numero de
hastes ortotrépicas/planta (NHP), didmetro médio de copa (DMC), altura média
de plantas (AMP), producéo de graos, em gramas de graos beneficiados/planta,
nos anos 1989 (P89), 1990 (P90), 1991 (P91) e 1992 (P92) e producdo média
de graos nos quatro anos (PMG) sao apresentados no Quadro 6, juntamente com
as estimativas de alguns parametros genéticos e ambientais, de grande
importancia no estabelecimento de estratégias eficazes de selecao.

Observa-se a ocorréncia de diferencas significativas (P < 0,01) entre os
tratamentos, em todas as caracteristicas, indicando a existéncia de consideravel
variabilidade genética entre eles.

O coeficiente de variagcao experimental oscilou de 6,19 a 26,63%, sendo
este Ultimo valor observado para a caracteristica P89. A média de producgéo de
graos beneficiados/planta aumentou até a terceira colheita, passando de 498,06
g/planta para 1.150,81 e 2.044,75 g/planta, respectivamente na primeira,
segunda e terceira colheitas. Na quarta colheita, a producado por planta baixou
para 1.883,07 g/planta, presumivelmente em decorréncia do inicio da
manifestacao da bianuidade da caracteristica em questao na espécie.

O coeficiente de determinacdo genotipico (H?), estimado através das
médias de tratamentos (Quadro 6), foi superior a 72,84% para todas as
caracteristicas, chegando a 94,17% para NHP, caracterizando assim
predominancia de variabilidade genética em relacdo a ambiental, para a maioria
das caracteristicas. Sendo H* um parametro relativo a confiabilidade com que o
valor fenotipico representa o valor genotipico, estes resultados indicam uma

condicao propicia ao melhoramento.
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Como H ndo é apenas uma propriedade do carater, mas também do
material genético trabalhado e das condicbes ambientais a que foram
submetidos os tratamentos, pode-se, assim, inferir que H* de uma certa
caracteristica ndo é imutavel, podendo ser aumentado pela introdu¢do de maior
variacao genética e, ou, pelo maior controle de erro ambiental (RAMALHO et al.,
1993).

O coeficiente de variagdo genético (CVg4) mostrou-se superior ao
coeficiente de variagdo ambiental (CV.), exceto para P90, caracterizando uma
vez mais condi¢ao favoravel ao melhoramento, tendo em vista que o percentual
de ganho de sele¢do (GS%) é fungéo direta do CV,, do H?, além da intensidade
de selecao (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).

Assim, métodos relativamente simples de selecédo seriam suficientes para
obtencao de ganhos satisfatérios em geracdes segregantes, havendo, entretanto,
restricbes para caracteristicas nas quais a participagdo do componente de

variagdo ambiental (&) é mais expressiva em relagdo a variancia genotipica
(cﬂj). Tais situagdes, segundo RAMALHO et al. (1993), indicam a necessidade

de utilizacdo de métodos mais sofisticados de selecdo, como os genealdgicos,
para que sejam alcancados ganhos mais satisfatérios, especialmente quando
concomitantemente for verificada uma relagéo entre CV, e CV, inferior & unidade.

As diferencas nas estimativas de parametros encontradas para o carater
producdo de graos nos quatro anos € consequéncia das diferentes condi¢coes
ambientais e da idade da planta por ocasidao da colheita. A quantificacao da
variabilidade genética e a estimacdo de parametros genéticos sao de
fundamental importancia em programas de melhoramento, devendo-se atentar
para o fato de que diferencas nas estimativas de parametros, encontradas na
mesma espécie, sao devidas principalmente aos diferentes métodos e materiais
genéticos utilizados na sua determinagéo, as diferentes condicées ambientais, a
época e a idade da avaliacdo, dentre outros fatores (FALCONER, 1981;
VENCOVSKY, 1987).

Os valores relativos as médias dos caracteres NHP, DMC, AMP, P89,
P90, P91 e P92 encontram-se no Quadro 7, no qual é também apresentado o

resultado do teste de Scott e Knott para comparacao de médias.
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Observa-se que alguns clones, como o0 ES 73, 0 ES 62 e o0 ES 30, entre
outros, embora encontrem-se entre os mais produtivos e com caracteristicas
relativas a arquitetura da planta bastante uniformes, nao participam da
composicao das variedades clonais recomendadas pela EMCAPA (Quadro 2).
Isto deve-se ao fato de que no processo de selecdo dos gendtipos para a
formacdo destas variedades foram levados em consideracdo, além destes,
outros critérios de grande importancia, como compatibilidade genética,
uniformidade de maturacdo de frutos, tamanho e peso de graos, indice de
rendimento, dentre outros. A compatibilidade genética, entre os materiais de
cada variedade, foi avaliada em cruzamentos controlados, realizados entre cada

par de gendtipos.

4.2. Estimativas de correlacoes fenotipicas, genotipicas e de ambiente

O estudo de correlagédo é de grande relevancia no melhoramento, pois
permite estabelecer a viabilidade de se realizar selecao por meio de caracteres
de facil mensuragdo quando este possui correlagdo com outro(s), cuja avaliacao
€ mais onerosa ou demanda mais tempo. Em estudos de divergéncia genética,
conhecer as estimativas das correlacbes € também de fundamental interesse,
pois caracteristicas correlacionadas podem ser dispensaveis.

A ocorréncia de correlacdo genética, positiva ou negativa, entre dois
caracteres € devido a pleiotropia ou ao desequilibrio de ligacdo entre os genes
responsaveis por estas caracteristicas. Alguns genes podem aumentar o valor
fenotipico de duas caracteristicas, enquanto outros aumentam de uma e reduzem
da outra, causando uma correlacdo positiva e negativa, respectivamente
(FALCONER, 1981).
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No Quadro 8 estdo apresentadas as estimativas das correlacdes
fenotipicas, genotipicas e ambientais entre oito caracteristicas (NHP, DMC,
AMP, P89, P90, P91, P92 e PMG), avaliadas em quatro repeticdes, para 0s
80 gendtipos estudados. A magnitude das correlagbes genotipicas tenderam a
superar as das correlacées fenotipicas, mostrando que os fatores genéticos
tiveram maior influéncia que os de ambiente em mais de 60% dos casos. Este
fato é de grande importancia, por permitir, em tais situacbes, a selegao
simultanea de vérias caracteristicas, uma vez que o interesse do melhorista se
prende, quase sempre, a um conjunto delas. Ressalvas, contudo, devem ser
feitas, ja que as correlagdes genotipicas sao proprias dos respectivos caracteres
em uma dada populagcdo, ndo sendo recomendada sua extrapolagao, sem a
devida atencado, em funcédo de terem sido estabelecidos, neste trabalho, como
fixos os efeitos dos tratamentos. Nao obstante, informagcdes de estimativas de
correlacdes, obtidas em diferentes ambientes e, ou, materiais genéticos,
considerando os efeitos de genétipos como fixos, tém se mostrado Uteis para o
estabelecimento de programas de sele¢do (OLIVEIRA JUNIOR, 1995).

As correlagdes genotipicas e fenotipicas apresentaram, em relagdo as
ambientais, diferencas de sinais para os caracteres NHP e P89, P91, P92 e
PMG; DMC e P89; P89 e P92; e P91 e P92. Embora estas correlacdes sejam de
baixa magnitude, deve-se observar que a selecao indireta, baseada apenas nos
coeficientes de correlacao genotipica, pode ser prejudicada pela acao diferencial
do ambiente sobre as varidveis envolvidas, pois, de acordo com FALCONER
(1981), diferengas de sinais entre correlagées genotipicas e de ambiente indicam
qgue causas de variacao genética e ambiental influenciam as caracteristicas por
diferentes mecanismos fisiologicos.

De acordo com FALCONER (1981), o ambiente é causa de correlacao
guando dois caracteres estao influenciados pelas mesmas variagdes ambientais.
Observa-se significativa superioridade das estimativas de correlagdo ambiental
em relagdo as demais para DMC com P90, P91, P92 e PMG; e AMP com P89,
P90, P91, P92 e PMG, indicando maior influéncia do ambiente nestas

determinagdes.
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Quadro 8 - Estimativas dos coeficientes de correlagdes fenotipica (rf), genotipica
(ry) e ambiental (r,) correspondentes as combinagbes de oito
caracteres de 80 gendtipos Coffea canephora

Caracteres” DMC AMP P89 P90 P91 P92 PMG
It 0,615 0,256 -0,026 -0,107 -0,046 -0,125 -0,061

NHP g 0,657 0,265 -0,046 0,114 -0,070 -0,147 -0,084
fe 0,370 0,215 0,154 0,098 0,190 0,083 0,208

It 0,540 -0,064 0,293 0,205 0,083 0,190

DMC g 0,559 -0,112 0,277 0,176 0,042 0,139
fo 0,447 0,162 0,356 0,370 0,307 0,525

It 0,097 0,359 0,285 0,074 0,259

AMP g 0,046 0,316 0,268 0,064 0,218
fe 0,351 0,536 0,389 0,135 0,541

It 0,609 0437 0,211 0,577

P89 g 0,688 0,453 0,253 0,596
fe 0,343 0,350 -0,023 0,473

It 0,537 0,364 0,733

P90 g 0,553 0,451 0,759
fe 0,511 0,028 0,717

It 0,403 0,825

P91 g 0,480 0,842
le -0,106 0,702

I 0,784

P92 fy 0,820
. 0,514

"'NHP = nGmero médio de hastes/planta; DMC = diametro médio da copa;
AMP = altura média de plantas; P89, P90, P91 e P92 = producao de graos
nos anos de 1989, 1990, 1991 e 1992; e PMG = produg¢do média de graos.
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Os caracteres numero de hastes por planta (NHP), didmetro médio das
copas (DMC) e altura média de planta (AMP) apresentaram baixas estimativas
de correlagdo com a maioria das caracteristicas, indicando que devem ser
mantidos no processo de avaliacdo e selecdo e em estudos de divergéncia
genética.

Como os dados de producao foram tomados no mesmo ensaio, em
plantas com diferentes idades, houve interesse em conhecer as estimativas dos
coeficientes de correlacao entre as producdes nos diferentes anos, no sentido de
se verificar a possibilidade de selecdo precoce. Tais estimativas indicam se
observagbes em plantas jovens refletem o comportamento em idades mais
avancadas (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).

Observa-se que a producdo de grdos tomada no primeiro ano (P89)
apresentou correlagdes genotipic