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Resumo – A cafeicultura de conilon se destaca no Espírito Santo em produção, tecnologia e qualidade no âmbito econô-
mico e social. O grande avanço no conilon capixaba advém, sobretudo, de um programa de pesquisa científica contínuo 
e aplicado, executado há quase quatro décadas nas diferentes áreas do conhecimento, com destaque para o melhora-
mento genético. Os estudos de divergência genética são estratégicos em programa de melhoramento. O objetivo deste 
trabalho foi estudar a divergência genética por diferentes metodologias em clones de café conilon do Programa de Me-
lhoramento Genético do Instituto Capixaba de Pesquisa, Assistência Técnica e Extensão Rural (Incaper). Para análise 
da divergência genética foram utilizadas as técnicas de distância generalizada de Mahalanobis, agrupamento de Tocher 
e a dispersão gráfica pela técnica de variáveis canônicas. Foram avaliados, em experimentos sem irrigação, por cinco 
colheitas, 14 características de 40 genótipos de conilon em Sooretama e Marilândia, locais de cultivos representativos 
do estado. Pela concordância adequada de resultados e complementaridade de informações das diferentes técnicas, o 
estudo de divergência genética deve ser utilizado como uma ferramenta na definição de progenitores para hibridações 
e agrupamento de clones para formação de novas cultivares. O estudo possibilitou melhor compreensão das distâncias 
genéticas relativas dos genótipos de café conilon, nos dois ambientes mais representativos da cafeicultura de Robusta 
no Estado do Espírito Santo. Os resultados de divergência genética desse trabalho, associados ao  potencial produtivo, 
estabilidade de produção, estimativa de parâmetros genéticos, repetibilidade, interação genótipo x ambientes utilizando 
o mesmo banco de dados, já  publicados, mostram que os materiais genéticos ES 309, ES 311, ES 328, ES 329, ES 
337 e ES 01-T2 e os ES 308, ES 309, ES 311, ES 321, ES 327, ES 328, ES 329, ES 337 e ES 01-T2, caracterizaram-se 
como genótipos promissores para serem mantidos e usados no Programa de Melhoramento genético de conilon para o 
Espírito Santo. 

Palavras-chave: Café Conilon. Genética e melhoramento. Clones. Divergência genética.

Genetic divergence between conilon coffee clones in the state of 
Espírito Santo

Abstract - Conilon coffee production stands out in Espírito Santo in terms of production, technology and quality in the 
economic and social spheres. The great advance in capixaba conilon comes, above all, from a continuous and applied 
scientific research program carried out for almost four decades in different areas of knowledge, with emphasis on genetic 
improvement. Genetic divergence studies are strategic in breeding programs. The objective of this work was to study the 
genetic divergence by different methodologies in Conilon coffee clones from the Genetic Improvement Program of the 
Capixaba Institute for Research, Technical Assistance and Rural Extension (Incaper). In experiments without irrigation for 
five harvests, 14 characteristics of 40 conilon genotypes in Sooretama and Marilândia, representative cultivation sites in 
the state, were evaluated. For the analysis of genetic divergence, Mahalanobis' generalized distance, Tocher's grouping 
and graphic dispersion using the canonical variables technique were used. Due to the adequate agreement of results and 
complementarity of information from different techniques, the study of genetic divergence should be used as a tool in the 
definition of progenitors for hybridizations and grouping of clones for the formation of new cultivars. The study enabled 
a better understanding of the relative genetic distances of the Conilon coffee genotypes, in the two most representati-
ve environments of Robusta coffee growing in the State of Espírito Santo. The genetic divergence results of this work, 
associated with the productive potential, production stability, estimation of genetic parameters, repeatability, genotype x 
environment interaction using the same database, already published, show that the genetic materials ES 309, ES 311, ES 
328, ES 329, ES 337 and ES 01-T2 and ES 308, ES 309, ES 311, ES 321, ES 327, ES 328, ES 329, ES 337 and ES 01-
T2 were characterized as promising genotypes to be maintained and used in the Improvement Program, Espírito Santo.

Keywords: Conilon coffee. Genotypes. Genetics and breeding. Genetic divergence.
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INTRODUÇÃO

O café é a segunda bebida natural mais consumida 
no mundo, após a água, e é produzido por mais de 
80 países em diferentes continentes. Dentre as mais 
de 120 espécies, a Coffea arabica, denominado café 
arábica, e a Coffea canephora, conilon e ou robusta, 
representam todo o café produzido e consumido no 
mundo, nas proporções de 60% e 40%, respectiva-
mente. 

O Brasil é o maior produtor de café, com cerca de 
38% do total mundial, que está na ordem de 160 a 
170 milhões de sacas de 60 quilos por ano. O Espíri-
to Santo representa menos de 0,5% do território bra-
sileiro, mas é a segunda maior cafeicultura nacional, 
após a de Minas Gerais. 

A cafeicultura capixaba de arábica e conilon so-
bressai em produção, tecnologia e qualidade, sen-
do reconhecida por ser uma atividade sustentável 
no âmbito econômico, social e ambiental. O maior 
destaque do conilon, que coloca o estado como o 
maior produtor brasileiro, com mais de 70% do que 
é produzido no Brasil (Conab, 2022), advém de um 
programa de pesquisa científica contínuo e aplicado 
nas diferentes áreas do conhecimento, com desta-
que para o melhoramento genético. 

O programa de melhoramento genético de café co-
nilon vem sendo desenvolvido desde 1985 por dife-
rentes instituições de pesquisa do Estado do Espírito 
Santo, mas com destaque para o Instituto Capixaba 
de Pesquisa Assistência Técnica e Extensão Ru-
ral (Incaper), que nessas quase quatro décadas de 
trabalhos desenvolveu, lançou e disponibilizou aos 
cafeicultores de todas as regiões do Estado 11 cul-
tivares clonais e propagadas por sementes. Esses 
materiais genéticos têm sido a base dos novos plan-
tios e renovação da cafeicultura de conilon capixaba 
(Ferrão et al., 2019, 2021).	

O sucesso de um programa de melhoramento reside 
na existência de variabilidade genética na população 
de trabalho. Os melhoristas têm recomendado, para 
a formação de população-base, o intercruzamen-
to entre cultivares superiores e divergentes. Ainda 
é muito importante trabalhar com bancos de dados 
experimentais nos quais se avalia genótipos, locais 
e anos, o comportamento dos materiais genéticos 
para diferentes características associadas à produ-
ção e qualidade final do produto. Assim, é estratégi-

co para se ter êxito em programa de melhoramento 
via sexual e assexual realizar as análises estatísticas 
e biométricas, como análise de variância, testes de 
médias, estimativas de parâmetros genéticos, intera-
ção genótipo x ambiente e estudos de repetibilidade 
e de divergência genética (Ferrão et al., 2017, 2019, 
2020. 2021ab, 2022). 

A divergência genética tem sido avaliada por meio 
de técnicas biométricas, baseadas na quantificação 
da heterose, ou por processos preditivos. A estatís-
tica multivariada tem sido amplamente utilizada para 
quantificar a divergência genética. Tendo em mãos 
um banco de dados envolvendo diferentes variáveis 
de interesse para a espécie em estudo, provenientes 
de experimentos, é possível integrar às múltiplas in-
formações e escolher os progenitores mais divergen-
tes que terão maiores probabilidades de promover 
resultados satisfatórios em um programa de melho-
ramento (Cruz et al., 2012; Ferrão et al., 2019b).

Assim, a estimação da divergência genética em 
Coffea canephora apresenta essencialmente duas 
importâncias: a identificação de progenitores diver-
gentes para cruzamentos; a identificação de progeni-
tores produtivos e similares que, ao serem propaga-
dos vegetativamente e agrupados para formação de 
cultivares clonais uniformes e de alto rendimento, ou 
variedades sintéticas propagadas por sementes que 
são mais rústicas e apresentam maior variabilidade 
genética. 

Em um programa de melhoramento, o estudo da di-
versidade genética através de análises biométricas é 
de primordial importância, principalmente, no início de 
programas, na definição de estratégias de trabalhos. 
Esses estudos apresentam os seguintes objetivos: 
definição de populações-base para seleção recorren-
te recíproca, identificação de progenitores adequados 
à obtenção de híbridos com maior efeito heterótico 
e que também proporcionem maior segregação em 
recombinação, agrupamento de materiais genéticos 
mais similares para formação de variedades sintéti-
cas e caracterização da variabilidade de recursos ge-
néticos em bancos de germoplasmas “in situs” e “ex 
situs”. Bons progenitores para melhoramento genético 
deverão possuir médias altas e divergência genética, 
ser complementares e estáveis e possuir as caracte-
rísticas de interesse no melhoramento.

No estudo de divergência genética, vários métodos 
multivariados podem ser aplicados. Dentre eles, ci-
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tam-se a análise por componentes principais e por 
variáveis canônicas e os métodos aglomerativos. 
Estes métodos diferem dos demais, em razão de de-
penderem fundamentalmente de medidas de simila-
ridade estimadas previamente, como a distância eu-
clidiana e a distância generalizada de Mahalanobis, 
dentre outras. Já no método dos componentes prin-
cipais ou análise por variáveis canônicas, o objetivo 
é avaliar a similaridade entre os indivíduos, por inter-
médio de uma dispersão gráfica, em que se conside-
ram em geral dois eixos cartesianos. A escolha do 
método mais adequado tem sido determinada pela 
precisão desejada pelo pesquisador, pela facilidade 
da análise e pela forma como os dados foram obti-
dos (Cruz; Carvalho; Vencovsky, 1994; Cruz; Carnei-
ro, 2003; Cruz; Regazzi; Carneiro, 2004, 2012). 

Poucos são os trabalhos de divergência genética en-
contrados na literatura na espécie Coffea canepho-
ra. Pelas técnicas envolvendo análises multivariadas 
utilizando dados fenotípicos, têm-se os trabalhos de 
Fonseca (1999), Fonseca et al. (2003ab) e Sousa et 
al. (2003) com café conilon. Através das técnicas de 
marcadores moleculares envolvendo germoplasma 
de robusta, podem-se citar os trabalhos de Berthaud 
(1986), Orozco-Castillo et al. (1994), Cabral et al. 
(1999), Lashermes et al. (1999), Ruas et al. (1999); 
Silva et al. (2000); Ferrão, R et al., 2003a, Ivoglo et 
al., (2008), Ferrão, M et al., (2009ab), Souza (2011), 
Dalcomo (2013). Os resumos desses trabalhos en-
contram-se publicados por Ferrão et al. (2017, 2019). 

Neste artigo, trabalhou-se com um banco de dados 
de 40 genótipos do programa de melhoramento ge-
nético de café conilon do Incaper, avaliados em ex-
perimentos de campo em dois locais representativos 
da cultura do conilon do Espírito Santo, para 14 ca-
racterísticas associadas à produção e qualidade final 
do produto. O estudo que analisa a divergência ge-
nética nesse citado banco de dados complementa os 
trabalhos já publicados sobre variabilidade genética 
e teste de médias, interação genótipos x ambientes, 
estimativas de parâmetros genéticos e estudos de 
repetibilidade (Ferrão et al., 2020a, 2021ab, 2022).

O objetivo deste trabalho foi estudar a divergência ge-
nética por meio de diferentes metodologias entre ge-
nótipos de café conilon do Programa de Melhoramen-
to Genético do Incaper no Estado do Espírito Santo.

MATERIAIS E MÉTODO

Quarenta genótipos de Coffea canephora variedade 
conilon, do Programa de Melhoramento Genético de 
Café Conilon do Instituto Capixaba de Pesquisa, As-
sistência Técnica e Extensão Rural (Incaper), sendo 
35 desses genótipos clones descendentes da sele-
ção fenotípica de plantas em lavouras de produto-
res da região norte do Estado do Espírito Santo e 
os outros cinco utilizados como testemunhas, foram 
avaliados em experimentos instalados nas Fazendas 
Experimentais do Incaper de Sooretama e Marilân-
dia, nos respectivos municípios capixabas. Esses 
ambientes, localizados nas regiões nordeste e noro-
este do Espírito Santo, representam cerca de 70% do 
parque cafeeiro de conilon do Estado.

Segundo a carta agroclimática do Espírito Santo 
(Feitosa, 1986) e os trabalhos realizados por Tan-
ques e Dadalto (2017), Sooretama está situada na 
região noroeste do Estado, na altitude de 40 m, solo 
classificado como Latossolo Vermelho-Amarelo Dis-
trófico Arenoso (80% de areia) de baixa fertilidade; 
precipitação pluviométrica média anual de 1.200 
mm, mal distribuída; temperatura média anual de 24 
oC; umidade relativa média do ar de 80%; e topogra-
fia plana com vento sul predominante. O município 
de Marilândia situa-se na região nordeste do Estado, 
à altitude de 70 m; solo classificado como cristali-
no, com baixa fertilidade; precipitação pluviométrica 
anual de 1.100 mm; temperatura média anual de 24 
oC; umidade relativa média do ar de 74%; e topogra-
fia ondulada acidentada característica da região. 

Os experimentos foram conduzidos sem irrigação, 
no delineamento experimental de blocos casualiza-
dos, com seis repetições, no espaçamento de 3,0 m 
entre linhas e 1,5 m entre plantas. As adubações e 
manejo das plantas foram realizadas seguindo Fer-
rão et al. (2012, 2017).

A análise de divergência genética foi realizada nos 
dois locais separadamente, com base em quatro 
das seis repetições dos experimentos, 14 caracte-
res avaliados em cinco colheitas. As características 
analisadas em cada genótipo foram: ciclo – período, 
em número de dias, da florada principal à comple-
ta maturação dos frutos (C); produtividade média 
de grãos – kg/ha (PMG); relação café cereja e café 
coco (CeCo); relação café cereja e café beneficiado 
(CeBe); relação café coco e café beneficiado (CoBe); 
porcentagem de grãos ”chochos” (GCHO); porcen-
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tagem de grãos  “chatos” (GCHA); porcentagem de 
grãos “mocas” (GMO); porcentagem de umidade dos 
grãos (UMI); porcentagem de grãos retidos na penei-
ra 17 (P17); porcentagem de grãos retidos na peneira 
15 (P15); porcentagem de grãos retidos na peneira 
13 (P13); e porcentagem de grãos retidos na peneira 
11 (P11) e peneira média (PM).

ANÁLISE DE DIVERGÊNCIA GENÉTICA POR TÉC-
NICAS MULTIVARIADAS

A divergência genética entre genótipos em cada 
local foi determinada pelas técnicas multivariadas, 
baseadas na análise de agrupamento e de variáveis 
canônicas, seguindo Cruz e Carneiro (2003), Cruz, 
Regazzi e Carneiro (2012).

Análise de agrupamento

Essa análise envolve, basicamente, as seguintes 
etapas: 1) estimação da medida de similaridade (ou 
dissimilaridade) entre os materiais a serem agrupa-
dos; e 2) emprego de técnicas de agrupamento para 
a formação dos grupos. Neste estudo, utilizou-se 
como medida de dissimilaridade a distância gene-
ralizada de Mahalanobis, enquanto para a formação 
dos grupos foi empregada a técnica de otimização 
proposta por Tocher, citado por Rao (1952).

Distância generalizada de Mahalanobis (D²ii’)

Para estimar a divergência genética pela distância 
generalizada de Mahalanobis (D²ii’), é necessário le-
var em consideração a correlação residual entre os 
caracteres. Assim, D²ii’ pode ser estimado a partir 
dos dados originais e da matriz de covariâncias re-
siduais (matriz de dispersão) ou a partir dos dados 
transformados, via condensação pivotal aplicada à 
matriz de dispersão.

Estimação de D²ii’ a partir de variáveis originais

Seja Xijk a observação referente à j-ésima caracte-
rística (j = 1, 2,...,n) no i-ésimo genótipo (i = 1, 2,...,p) 
e na k-ésima repetição (k = 1, 2..., r). A partir dessas 
observações, são estimadas as médias Xij e a matriz 
de covariância residual entre os caracteres.

A estatística D²ii’ é definida por:

 	 D²ii’ =δ’Ψ-1δ

em que:

D²ii’ = distância de Mahalanobis entre os genótipos 
i e i’;

Ψ = matriz de variâncias e covariâncias residuais; e

δ = [d1 d2...dn], sendo dj = Xij – Xi’j a diferença entre a 
média de dois tratamentos i e i’ em relação à carac-
terística j.

Estimação de D²ii’ a partir de variáveis transformadas

A condensação pivotal consiste em se justapor à 
direita da matriz de dispersão a matriz de identida-
de e, em seguida, por operações elementares nas 
linhas, transformam-se os elementos de cada co-
luna, de maneira que a diagonal assuma valor 1 e 
valor 0 (zero) abaixo dela. Assim, as variáveis são 
padronizadas. A sequência dos elementos da matriz 
justaposta à direita, após cada condensação, corres-
ponde aos coeficientes de transformação linear das 
variáveis originais em variáveis não correlacionadas, 
e o elemento da diagonal transformado na unidade 
corresponde à variável daquela variável não correla-
cionada (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012).

Métodos de agrupamento

Um dos métodos mais comumente utilizados para 
agrupamento de materiais genéticos é o de Tocher, 
citado por Rao (1952). 

Método de otimização de Tocher

O método requer a obtenção da matriz de dissimilarida-
de, sobre a qual é identificado o par de indivíduos mais 
similares, que formarão o grupo inicial. A partir daí, é 
avaliada a possibilidade de inclusão de novos indiví-
duos, adotando-se o critério de que a distância média 
intragrupo deve ser menor que a distância intergrupo.

A inclusão de um indivíduo em um grupo aumenta o 
valor médio dentro desse grupo. Assim, pode-se to-
mar a decisão de incluir o indivíduo em um grupo por 
meio da comparação entre o acréscimo no valor mé-
dio da distância dentro do grupo e um nível máximo 
permitido, que pode ser estabelecido arbitrariamen-
te, ou adotado, como tem sido geralmente realizado, 
o valor máximo (θ) da medida de dissimilaridade en-
contrado no conjunto das menores distâncias envol-
vendo cada indivíduo. Assim, a inclusão ou não do 
indivíduo k no grupo é realizada como a seguir:
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Se d (grupo)k / n < θ, inclui-se o indivíduo k no grupo; e

Se d (grupo)k / n > θ, o indivíduo k não é incluído no 
grupo, sendo n = o número de indivíduos que consti-
tuem o grupo original.

A distância entre o indivíduo k e o grupo formado pe-
los indivíduos ij é

dada por:

	 d(ij)k = dik + djk

Divergência genética por variáveis canônicas

Para a análise de variáveis canônicas, cada variável 
é uma combinação linear das variáveis originais, in-
dependentes entre si e estimadas com o propósito 
de reter, em ordem de estimação, o máximo da in-
formação, em termos de variação total, contida nos 
dados originais. Essa técnica mantém o princípio 
do processo de agrupamento com base na distân-
cia generalizada de Mahalanobis, ou seja, leva em 
consideração a matriz de covariância residual e a de 
covariância fenotípica entre os caracteres avaliados. 
Em estudos de divergência genética, tal procedimen-
to permite plotar e identificar os genótipos mais simi-
lares em gráficos bi ou tridimensionais.

Seja Xij a média do j-ésimo caráter (j = 1, 2, 3,..., n) 
avaliados no i-ésimo tratamento (i = 1, 2, 3, ..., p), T a 
matriz de covariâncias entre médias de tratamentos 
e E a matriz de covariâncias residuais. A técnica de 
variáveis canônicas consiste em transformar o con-
junto de n variáveis originais em um novo conjunto 
de variáveis, que são funções lineares dos X’is, com 
propriedades definidas (Cruz, Regazzi, Carneiro, 
2012).

a) Se Yi j é uma variável canônica, então:

    Yi j = a1Xi l + a2Xi 2 + a3Xi 3 + ... + anXi n

b) Se Yi j’ é outra variável, tem-se:

    Yi j’ = b1Xi l + b2Xi 2 + b3Xi 3 + ... + bnXi n

tal que:

em que  é a estimativa da covariância residual en-
tre os caracteres j e j’.

c) Dente todas as variáveis canônicas, Yi1 apresenta 
a maior variância, Yi2 a segunda maior, e assim su-
cessivamente.

De acordo com Rao (1952), as variâncias de cada 
variável canônica e os coeficientes de ponderação 
dos caracteres podem ser estimados pela solução 
dos seguintes sistemas: 

(T - λj Ε) αj = Φ

em que a j-ésima variância é dada pela raiz caracte-
rística (autovalor) de ordem correspondente, obtida 
pela solução de:

Det I T - λj Ε I = 0

em que:

T = matriz de covariâncias entre as médias dos ge-
nótipos avaliados; e

Ε = matriz de cavariâncias residuais;

λj = autovalores da matriz Ε-1T; e

αj = autovetor associado a cada estimativa dos auto-
valores de Ε-1T, cujos elementos são os coeficientes 
de ponderações dos caracteres para o estabeleci-
mento das variáveis canônicas.

Embora as matrizes T e E sejam simétricas, o produ-
to de ambas (Ε-1T) não é uma matriz simétrica. Logo, 
para maior simplificação e facilidade de cálculo, as 
variáveis canônicas têm sido estimadas a partir de 
dados transformados por meio da condensação pi-
votal (Rao, 1952). Nesse processo, obtêm-se novas 
variáveis com variâncias residuais iguais à unidade 
e covariâncias nulas. Detalhes dessa operação ma-
temática encontram-se em Cruz e Regazzi (1997), 
Cruz e Carneiro (2003) e Cruz et al. (2004). Dessa 
forma, o conjunto de variáveis originais X1, X2, X3, ..., 
Xn é transformado, pelo processo de condensação 
pivotal, em um conjunto novo de variáveis padroni-
zadas z1, z2, z3, ..., zn, com a matriz de covariâncias 
fenotípicas iguais a T* e a matriz de covariâncias re-
siduais igual à matriz de identidade (I). Assim, as va-
riáveis canônicas são obtidas pelos autovetores de 
T* e suas variâncias correspondem aos respectivos 
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autovalores, estimados pela solução do seguinte sis-
tema:

( T* - Iλj ) αj = Φ

Nesse caso, αj representa o autovetor cujos ele-
mentos são coeficientes de ponderação das variá-
veis obtidas por condensação pivotal. É interessante 
estimar os coeficientes de ponderação associados 
às variáveis originais, para que seja avaliada a con-
tribuição de cada característica para determinada 
variável canônica. Esses coeficientes constituem o 
autovetor “a” que pode ser obtido de αj ou a partir do 
sistema:

(Ε-1T – Iλj)a = Φ

Para a dispersão gráfica, é indiferente considerar 
uma combinação linear de variáveis transformadas 
(por condensação pivotal) ou a combinação linear 
das características originais, pois os escores obtidos 
serão os mesmos. Ressalta-se que a análise gráfi-
ca, para estudo do padrão de similaridade entre os 
genótipos, deve ser considerada quando for possível 
resumir em poucas variáveis aproximadamente 80% 
da variação total disponível.

A importância relativa de cada variável canônica é 
dada pela razão entre a variância por ela quantifica-
da, λj, e o total da variância disponível. A escolha das 
variáveis canônicas a serem submetidas à seleção, 
para o estudo de divergência genética, depende da 
variação acumulada, referenciada como acima de 
80%. Assim, os escores relativos às primeiras vari-
áveis são utilizados para a dispersão dos genótipos 
em gráficos de dispersão.

Análises estatísticas e biométricas foram realizadas 
pelo programa computacional Genes (Cruz, 2001, 
2008).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

ANÁLISE MULTIVARIADA

A importância dos estudos de divergência genéti-
ca no melhoramento genético deve-se ao fato de a 
identificação de progenitores em programas de cru-
zamentos possibilitar a obtenção de combinações 
híbridas de maior efeito heterótico e maior probabi-
lidade de recuperação de genótipos superiores nas 

gerações segregantes (Cruz et al.,1994), além de 
facilitar o conhecimento da base genética da popu-
lação. 

Para Dias et al. (1997), nos estudos de divergência 
genética visando buscar subsídios para programas 
de melhoramento, devem-se definir variáveis bem  
relacionadas com os aspectos econômicos e comer-
ciais. No entanto, são inapropriadas as inclusões 
das variáveis que se apresentem fortemente cor-
relacionadas com outras já consideradas nos estu-
dos (Cruz; Carneiro, 2003; Cruz; Regazzi; Carneiro, 
2004, 2012). 

Dissimilaridade genética avaliada pela distância 
generalizada de Mahalanobis

A distância generalizada de Mahalanobis é a mais 
robusta das medidas de distância para análise de 
dados quantitativos, referenciada em numerosos tra-
balhos com distâncias genéticas, quando aplicadas 
em dados experimentais (Dias, 1998).

Nas Tabelas 1 e 2 são apresentadas as medidas de 
dissimilaridade genética entre os pares de genóti-
pos, em Sooretama e Marilândia, respectivamente, 
utilizando-se a distância generalizada de Mahalano-
bis (D2ii’).

Em Sooretama (Tabela 1), os pares de genótipos 
mais dissimilarares foram: ES 309 e ES 318 (121,90), 
ES 311 e ES 318 (147,42), ES 311 e ES335 (139,78), 
ES 311 e ES 339 (147,65), ES 318 e ES 321 (141,60), 
ES 318 e ES 322 (138,93), ES 318 e ES 335 (128,78), 
ES 318 e ES 340 (135,55) e ES 318 com ES 01(T2) 
(153,93), com D2ii’ variando de 121,90 a 153,93. Os 
pares de genótipos ES 316 e ES 320 (4,55), ES 316 
e ES 326 (4,55), ES 319 e ES 326 (4,83) e ES 323 e 
ES 331 (3,60), ES 323 e ES 332 (3,18), ES 327 e ES 
331 (4,59), ES 329 e ES 336 (4,87), ES 330 e ES 336 
(3,11) foram os mais similares entre os demais pares 
estudados, com D ii’ variando de 3,11 a 4,87.

Em Sooretama (Tabela 3), os genótipos ES 308, ES 
309, ES 311, ES 317, ES 318, ES 335, ES 339 e ES 
01 (T2) destacaram-se como os mais dissimilares, 
com as seguintes distâncias de Mahalanobis médias 
(DMM): o clone ES 309 esteve envolvido 12 vezes 
entre todos os pares de genótipos com as maiores 
distâncias (DMM=94,5); ES 308, envolvido 14 vezes 
(DMM=99,0); o clone ES 311, envolvido 32 vezes 
(DMM=113,6); ES 318, 35 vezes (DMM=143,5); e o 
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clone ES 01 (T2), 25 vezes (DMM=121,4). Os mate-
riais genéticos ES 331 e ES 332 mostraram-se de 

menores distâncias médias, com DMM de 5,0 e 3,9, 
respectivamente.

12 

Tabela 1. Medidas de dissimilaridade entre pares de 40 genótipos de café conilon, obtidas em relação a 14 características (C, PMG, CeCo, CeBe, 
CoBe, GCHO, GCHA, GMO, UMI, P17, P15, P13, P11 e PM), com base na distância generalizada de Mahalanobis, oriundas de cinco 
colheitas, em Sooretama, ES. 

T/ G 1  
ES 306  

2  
ES 307        

3 
 ES 308 

4  
ES 309 

5 
ES 310 

6 
ES 311 

7 
ES 312 

8 
ES 313 

9 
ES 314 

10 
ES 315 

11 
ES 316 

12 
ES 317 

13 
ES 318 

14 
ES 319 

15 
ES 320 

16 
ES 321 

17 
ES 322 

18 
ES 323 

19 
ES 324 

20 
ES 325 

1 ES 306 26,47 30,22 67,64 19,26 115,02 42,66 27,01 31,69 37,86 47,90 19,26 67,66 40,25 46,67 42,98 35,15 11,11 35,20 41,00 
2 ES 307 46,87 18,18 26,61 49,53 17,72 6,91 7,91 44,84 12,34 44,77 98,78 7,65 6,31 16,87 27,76 15,07 9,91 13,36 
3 ES 308 84,37 25,14 109,10 34,98 67,79 26,08 21,21 46,57 11,86 15,33 54,41 50,14 93,12 92,81 22,10 38,35 37,87 
4 ES 309 80,27 25,86 35,35 21,80 25,75 71,82 10,35 90,11 121,90 20,19 8,46 24,08 46,64 43,92 23,14 34.68 
5 ES 310  107,15 30,79 40,94 21,11 37,41 48,42 14,52 72,72 37,37 43,02 65,55 65,95 18,79 29,39 26,45 
6 ES 311 61,61 67,90 43,95 104,14 30,78 117,97 147,42 50,99 26,87 83,75 113,62 86,36 49,11 67,80 
7 ES 312 33,95 7,96 42,36 11,22 44,65 72,03 11,09 16,24 45,95 56,17 13,59 49,11 67,80 
8 ES 313 22,61 53,84 23,46 60,24 116,89 13,05 17,74 5,39 11,89 21,82 22,16 25,88 
9 ES 314 26,93 8,51 32,76 63,12 9,97 6,18 37,89 50,28 13,57 5,70 6,49 
10 ES 315 49,79 41,77 30,89 45,55 46,61 65,89 67,04 27,84 44,32 36,41 
11 ES 316 53,83 80,33 11,32 4,55 34,86 51,50 22,61 6,31 14,21 
12 ES 317 42,73 60,65 56,57 89,02 35,46 22,79 41,21 47,17 
13 ES 318 98,56 91,61 141,60 138,98 55,18 78,45 79,12 
14 ES 319 9,24 19,61 30,38 18,51 7,21 7,87 
15 ES 320  28,14 47,22 25,89 9,37 13,82 
16 ES 321 6,89 33,93 33,41 35,89 
17 ES 322 32,60 43,92 47,39 
18 ES 323 11,19 16,36 
19 ES 324 6,07 
21 ES 326 50,39 9,20 60,81 11,63 49,71 39,71 10,72 16,83 10,44 53,46 4,55 67,81 103,29 4,83 5,77 22,82 37,57 24,39 6,43 50,39 
22 ES 327 16,20 19,62 49,56 9,74 84,86 16,61 27,86 11,29 37,63 23,06 11,97 61,07 24,43 24,48 47,56 52,11 9,76 13,82 16,20 
23 ES 328 35,62 32,46 27,10 68,03 7,51 22,37 7,21 45,21 11,70 39,47 80,28 10,61 13,34 35,30 45,70 15,17 7,33 35,62 
24 ES 329 33,57 37,66 86,07 37,80 7,25 23,12 45,01 32,55 60,68 112,90 17,35 21,78 11,28 19,44 28,56 29,48 33,57 
25 ES 330 29,74 91,24 26,37 7,12 22,28 49,78 29,05 45,18 102,34 14,16 26,01 13,45 11,15 12,54 18,09 29,74 
26 ES 331 91,86 21,42 23,07 14,23 27,77 28,66 12,13 54,76 25,35 28,18 40,22 39,25 3,60 17,48 91,86 
27 ES 332 13,38 12,97 7,74 30,13 18,33 24,17 68,12 12,01 16,36 25,96 28,27 3,18 9,02 13,38 
28ES 333 10,60 16,65 45,21 21,02 43,95 91,83 11,18 20,42 17,99 17,98 7,43 10,79 10,60 
29 ES 334 17,67 29,12 34,21 28,17 75,64 19,06 29,59 26,71 21,99 8,20 22,06 17,67 
30 ES 335 51,70 74,86 59,43 128,78 43,87 59,88 31,79 27,27 34,14 54,82 51,76 
31 ES 336 33,57 46,84 107,87 17,38 27,67 13,01 12,72 18,20 24,95 33,57 
32 ES 337 79,70 116,91 12,03 5,63 30,86 51,26 41,11 17,90 79,70 
33 ES 338 30,47 37,12 38,44 56,27 54,26 15,03 33,35 30,47 
34 ES 339 58,87 71,57 44,57 36,43 46,98 74,73 58,87 
35 ES 340 28,84 8,35 15,43 38,21 40,45 28,84 
36 ES 36  8,87 18,31 27,88 29,30 8,87 
37 ES 01 75,38 79,27 53,03 75,38 
38 ES 23 11,52 23,94 11,52 
39 VCP 21,85 21,85 
40 VSM 18,33 

Continua... 

Tabela 1. Medidas de dissimilaridade entre pares de 40 genótipos de café conilon, obtidas em relação a 14 características 
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Tabela 1 – Cont. 
 
  T     G 

21 
ES326 

22 ES 
327 

23 
ES 328 

24 
ES 329 

25 
ES 330 

26 
ES 331 

27 
ES 332 

28 
ES 333 

29 
ES 334 

30 
ES 335 

31 
ES 336 

32 
ES 337 

33 
ES 338 

34 
ES 339 

35 
ES 340 

36  
ES 36 

37  
ES 01 

38 
ES 23 

39  
VCP 

40 
VSM 

1  ES 306  16,98 33,97 32,69 17,08 7,21 11,55 18,79 7,97 24,88 19,47 64,16 19,31 31,11 40,68 34,85 94,52 10,08 26,42 15,26 
2 ES 307   9,98 11,18 9,42 15,72 5,84 8,97 13,02 34,17 11,39 13,24 31,82 48,07 16,98 15,16 39,33 8,87 12,60 2,96 
3 ES 308    63,27 52,52 17,47 26,17 47,07 33,03 74,17 56,72 71,89 12,05 72,53 85,00 73,54 114,96 44,87 62,90 42,33 
4 ES 309     38,80 51,54 35,32 31,54 51,16 81,86 41,96 12,03 64,90 94,45 30,02 16,22 13,78 41,64 25,21 23,47 
5 ES 310      9,76 14,31 29,56 14,22 28,90 26,97 57,94 21,69 41,52 62,71 58,02 107,82 20,31 47,20 25,43 
6 ES 311       72,93 75,11 92,77 139,78 95,19 26,00 97,75 147,65 85,39 58,56 12,92 35,81 81,67 62,36 
7 ES 312        17,00 27,65 64,00 33,12 24,21 34,71 84,19 54,92 44,22 72,52 33,47 31,55 22,12 
8 ES 313         13,60 24,81 5,85 22,09 40,03 36,16 10,08 7,95 42,74 8,17 7,62 5,13 
9 ES 314          48,35 23,58 13,56 20,00 57,62 39,39 29,36 47,57 20,42 26,57 11,59 
10 ES 315           46,17 57,36 5,06 38,96 67,24 51,01 98,22 39,40 46,39 36,88 
11 ES 316            9,79 42,01 88,26 42,71 27,07 32,03 33,52 27,85 18,08 
12 ES 317             23,56 66,08 81,64 70,60 115,31 34,68 62,15 37,35 
13 ES 318              113,16 135,55 110,97 153,93 93,93 103,01 86,95 
14 ES 319               26,71 21,85 46,80 21,02 16,32 11,15 
15 ES 320                20,53 25,08 25,96 23,59 12,85 
16 ES 321                 50,89 18,76 6,22 13,46 
17 ES 322                  18,36 11,24 18,44 
18 ES 323                   15,97 9,37 
19 ES 324                    12,85 
20 ES 325 9,62 14,95 4,37 21,71 20,17 20,47 11,55 17,20 21,89 48,88 21,85 18,91 30,89 65,24 42,71 39,71 27,42 27,42 27,33 18,33 
21 ES326  27,80 9,82 23,11 20,82 32,66 17,49 15,39 30,00 62,48 24,48 5,36 47,25 78,25 33,87 24,92 36,57 29,54 22,14 15,57 
22 ES 327   9,45 26,99 18,49 4,59 6,57 18,22 14,08 41,61 19,27 38,45 22,68 56,13 47,95 42,87 80,91 17,37 32,70 15,18 
23 ES 328    20,49 15,60 16,94 8,99 14,96 20,35 53,42 18,82 18,81 34,82 70,04 40,29 40,16 67,29 23,76 28,35 15,52 
24 ES 329     10,32 25,51 16,21 19,82 15,45 21,52 4,87 25,58 36,06 28,50 11,40 19,93 59,79 12,81 15,13 10,82 
25 ES 330      14,35 6,75 5,32 6,39 22,35 3,11 33,73 33,54 36,27 15,92 21,34 69,49 6,61 10,53 5,88 
26 ES 331       3,37 12,88 6,32 28,20 15,98 45,40 12,32 38,66 39,04 33,36 82,50 8,61 22,56 10,03 
27 ES 332        5,17 4,23 26,83 9,82 28,18 16,40 39,05 26,57 22,63 64,22 5,61 13,90 3,58 
28 ES 333         9,26 31,21 10,90 29,37 30,37 47,64 23,89 19,28 62,08 8,79 10,46 5,28 
29 ES 334          14,84 6,67 39,86 14,84 20,94 26,66 25,32 76,63 3,73 17,12 6,33 
30 ES 335           15,13 71,28 37,58 9,01 30,93 35,65 110,9 13,07 25,54 23,67 
31 ES 336            32,76 32,61 25,60 17,15 21,73 70,09 6,10 13,84 7,63 
32 ES 337             54,49 80,24 39,71 29,93 24,34 37,50 35,39 22,72 
33 ES 338               30,76 51,93 40,84 90,10 23,14 35,28 23,56 
34 ES 339               40,63 43,08 112,60 23,18 40,44 34,79 
35 ES 340                11,84 51,41 18,00 10,28 14,06 
36 ES 36                 31,50 16,32 6,18 9,58 
37 ES 01                   64,81 56,84 45,51 
38 ES 23                   11,39 3,23 
39 VCP                    6,73 

T = tratamentis e G = genótipos. 
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Tabela 2. Medidas de dissimilaridade entre pares de 40 genótipos de café conilon, obtidas em relação a 14 características 
(C, PMG, CeCo, CeBe, CoBe, GCHO, GCHA, GMO, UMI, P17, P15, P13, P11 e PM), com base na distância generalizada 
de Mahalanobis, oriundas de cinco colheitas, em Marilândia, ES.

 

 

14 

Tabela 2. Medidas de dissimilaridade entre pares de 40 genótipos de café conilon, obtidas em relação a 14 características (C, PMG, CeCo, CeBe, 
CoBe, GCHO, GCHA, GMO, UMI, P17, P15, P13, P11 e PM), com base na distância generalizada de Mahalanobis, oriundas de cinco 
colheitas, em Marilândia, ES. 

 
 

  T    G 1        ES 
306 

2       ES 
307 

3 
ES 308 

4 
ES 309 

5 
ES 310 

6 
ES 311 

7 
ES 312 

8 
ES 313 

9 
ES 314 

10 
ES 315 

11 
ES 316 

12 
ES 317 

13 
ES 318 

14 
ES 319 

15 
ES 320 

16 
ES 321 

17 
ES 322 

18 
ES 323 

19 
ES 324 

20 
ES 325 

1 ES 306  37,20 51,63 106,90 16,64 83,07 36,36 28,81 27,23 124,82 48,77 12,01 47,22 31,38 46,85 66,44 38,10 35,04 10,74 27,67 
2 ES 307   67,27 44,03 36,65 23,44 10,72 14,48 10,42 144,08 6,68 57,15 86,62 3,75 4,08 22,75 27,35 24,27 14,02 9,68 
3 ES 308    129,53 21,90 109,18 48,33 72,04 46,54 41,44 61,11 24,80 21,74 63,16 78,67 106,31 87,73 53,39 53,32 53,84 
4 ES 309     90,26 22,18 50,69 38,02 49,92 211,70 29,43 133,22 161,44 44,57 40,92 21,07 46,26 46,21 63,37 69,27 
5 ES 310      82,26 27,08 26,54 20,23 84,57 40,37 14,97 46,83 31,91 44,88 56,19 34,03 19,28 17,89 22,49 
6 ES 311       36,05 44,24 34,31 191,56 10,95 102,95 126,13 27,12 25,90 38,14 62,56 59,97 46,15 51,15 
7 ES 312        18,61 4,56 130,42 10,82 47,79 74,35 5,59 15,43 37,42 33,18, 16,48 12,92 12,55 
8 ES 313         15,35 148,19 21,31 53,05 90,75 11,56 15,74 13,37 5,28 7,06 10,99 14,84 
9 ES 314          129,04 9,98 39,19 73,48 4,86 12,77 35,54 31,05 15,18 9,38 9,98 
10 ES 315           131,59 81,88 46,40 150,81 158,22 190,99 153,92 120,73 123,10 116,06 
11 ES 316            61,16 82,92 7,67 10,21 28,67 36,48 26,45 19,21 17,36 
12 ES 317             20,02 50,60 71,33 95,89 68,39 51,24 27,02 42,88 
13 ES 318              83,21 102,87 135,10 107,77 82,80 59,49 75,81 
14 ES 319               5,96 25,74 25,58 17,47 9,29 8,63 
15 ES 320                18,65 27,39 24,24 18,47 13,60 
16 ES 321                 16,43 24,4 36,60 38,56 
17 ES 322                  8,97 19,48 23,23 
18 ES 323                   15,47 15,39 
19 ES 324                    8,94 
21 ES 326 35,29 7,19 75,37 31,22 37,41 20,35 9,65 10,68 7,59 159,16 8,10 60,46 94,53 4,85 6,30 19,99 21,46 18,22 10,55 16,50 
22 ES 327  50,79 22,13 96,22 4,24 93,81 34,06 34,62 25,60 90,76 51,52 13,77 44,40 41,76 58,82 67,07 46,20 25,36 25,91 37,09 
23 ES 328   36,65 87,04 13,62 65,58 13,22 28,84 12,08 133,37 31,76 28,58 65,26 18,23 33,77 57,17 44,35 27,33 17,91 21,86 
24 ES 329    37,41 28,36 55,70 17,91 17,17 17,84 150,79 28,91 70,80 111,89 23,75 29,03 23,03 24,27 9,79 30,91 30,26 
25 ES 330     27,12 36,90 12,03 12,26 9,57 124,63 11,96 47,07 78,81 7,47 11,51 29,02 17,70 13,43 6,42 4,89 
26 ES 331      76,95 23,79 32,00 17,65 76,24 37,71 8,25 33,37 29,78 45,67 68,00 44,67 25,03 16,30 21,06 
27 ES 332       28,27 35,59 21,56 61,55 37,00 12,64 28,49 32,93 42,15 66,52 45,20 26,75 18,59 22,65 
28ES 333        15,42 10,80 125,78 22,08 26,08 56,54 10,25 18,51 41,89 25,42 21,23 1,28 11,20 
29 ES 334         9,34 98,08 22,73 17,75 44,46 14,10 22,05 38,26 25,14 14,64 6,03 13,25 
30 ES 335          122,19 37,84 40,16 83,83 24,01 31,90 34,41 11,97 8,29 13,84 12,21 
31 ES 336           29,64 29,38 72,84 17,62 29,24 42,29 29,86 14,86 13,23 14,99 
32 ES 337            93,61 114,41 20,71 19,99 38,01 60,62 49,35 42,80 40,06 
33 ES 338             16,18 62,92 75,61 109,27 81,67 56,51 44,83 43,76 
34 ES 339              44,65 55,25 55,38 29,45 16,15 29,20 28,21 
35 ES 340               11,95 9,20 20,42 24,53 26,42 25,83 
36 ES 36                17,15 6,19 11,50 9,76 11,82 
37 ES 01                 36,09 37,00 40,43 41,16 
38 ES 23                  29,36 27,04 36,59 
39 VCP                   7,71 8,70 
40 VSM                    11,17 

Continua... 
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Tabela 2 – Cont. 
 

  T     G 21          
ES 326 

22     ES 
327 

23 
ES 328 

24 
ES 329 

25 
ES 330 

26 
ES 331 

27 
ES 332 

28 
ES 333 

29 
ES 334 

30 
ES 335 

31 
ES 336 

32 
ES 337 

33 
ES 338 

34 
ES 339 

35 
ES 340 

36 
ES 36 

37 
ES 01 

38 
ES 23 

39 
VCP 

40 
VSM 

1  ES 306 35,29 40,47 21,01 57,52 27,90 14,01 18,21 9,19 11,27 23,57 22,50 79,34 40,32 33,47 45,12 28,44 72,86 25,08 21,37 15,20 
2  ES 307  50,79 25,04 30,89 8,33 35,27 35,49 14,05 17,38 27,41 23,80 17,91 61,83 47,87 12,28 12,47 21,39 44,36 17,30 23,08 
3  ES 308   36,65 63,50 62,23 16,47 13,42 53,15 29,48 57,48 40,20 87,95 7,65 28,74 71,43 69,11 96,52 40,16 53,68 37,17 
4  ES 309    37,41 49,68 98,39 97,29 72,49 69,24 72,30 73,92 24,05 141,89 89,21 39,77 43,35 13,20 99,75 59,12 73,19 
5  ES 310     27,12 3,06 6,22 20,39 6,70 12,99 7,85 69,71 21,57 6,01 37,22 28,76 61,57 19,26 18,50 10,31 
6  ES 311      79,95 78,97 49,06 54,54 78,59 65,93 3,91 111,60 97,91 38,24 41,33 12,01 99,58 54,41 66,69 
7  ES 312       28,27 13,85 13,64 25,67 12,65 26,16 52,67 38,24 29,52 22,83 34,93 43,81 21,83 23,21 
8  ES 313        15,41 15,02 10,81 18,51 40,32 69,38 28,36 14,44 5,17 25,13 31,00 9,07 14,55 
9  ES 314         9,34 20,56 9,23 23,99 48,98 32,99 26,46 20,02 31,08 42,51 15,26 17,21 
10 ES 315          37,84 29,64 5,78 61,46 50,59 21,67 18,61 13,25 56,90 23,06 29,06 
11 ES 316           29,38 93,61 17,90 30,69 66,28 51,93 92,84 27,00 39,54 25,64 
12 ES 317            114,41 16,18 58,79 94,97 80,87 122,18 45,90 70,61 51,78 
13 ES 318             62,92 44,65 18,52 13,13 24,32 41,67 13,69 18,85 
14 ES 319              55,25 11,95 14,18 23,30 49,54 16,40 26,16 
15 ES 320               9,20 17,15 17,43 49,29 27,73 39,09 
16 ES 321                6,19 36,09 35,28 11,85 18,12 
17 ES 322                 37,00 29,36 9,33 11,03 
18 ES 323                  27,04 7,71 8,85 
19 ES 324                   8,70 11,17 
20 ES 325                    24,33 
21 ES326  46,35 26,35 22,08 8,96 37,95 38,44 11,75 16,91 27,94 22,68 18,43 74,76 49,56 18,16 12,63 20,07 49,86 16,21 24,33 
22 ES 327   19,09 31,71 39,71 5,44 11,12 28,51 11,98 22,18 12,31 79,99 27,63 11,40 50,73 42,79 72,84 23,76 30,10 19,40 
23 ES 328    29,07 27,96 12,69 19,73 16,20 10,22 25,31 7,96 53,92 42,24 31,70 36,81 35,11 57,89 34,31 26,55 21,16 
24 ES 329     27,74 37,33 42,56 37,30 24,86 21,73 14,72 44,51 77,57 27,82 29,35 29,30 34,76 46,63 27,39 31,08 
25 ES 330      26,41 26,10 9,44 14,00 14,86 19,03 30,76 53,09 33,01 22,46 7,56 30,43 38,93 8,39 12,51 
26 ES 331       3,97 17,28 6,72 19,26 10,24 66,00 14,39 12,82 45,03 33,58 66,56 23,54 22,36 12,56 
27 ES 332        18,53 7,15 23,36 17,98 64,94 9,90 14,64 39,47 30,89 67,42 20,06 18,81 9,72 
28 ES 333         5,83 19,11 15,47 45,62 44,08 35,39 27,32 13,70 46,83 27,78 11,00 11,41 
29 ES 334          14,30 7,68 46,32 27,67 17,32 21,39 15,69 44,30 16,74 9,95 6,69 
30 ES 335           10,77 67,89 50,45 11,52 28,64 13,87 52,33 23,50 9,73 8,93 
31 ES 336            54,13 42,42 16,89 32,55 26,71 51,10 28,86 19,07 16,31 
32 ES 337             93,33 82,98 34,36 39,18 12,47 90,81 47,30 56,89 
33 ES 338              27,54 70,75 60,13 100,47 37,93 47,30 31,75 
34 ES 339               42,36 30,17 66,42 22,55 22,20 14,43 
35 ES 340                11,97 21,57 30,12 17,39 22,87 
36 ES 36                 25,41 28,44 4,48 9,84 
37 ES 01                  74,21 38,01 48,12 
38 ES 23                   21,86 13,89 
39 VCP                    2,70 

T = tratamentos e G = genótipos. 

Em Marilândia (Tabela 2), os pares de genótipos ES 
307 e ES 315 (144, 08), ES 309 e ES 315 (211,70), ES 
309 e ES 317 (133,22), ES 309 e ES 318 (161,44), ES 
311 e ES 315 (191,56), ES 312 e ES 315 (130,42), ES 
313 e ES 315 (148,19), ES 315 e ES 316 (131,59), ES 
315 e ES 319 (150,16), ES 315 e ES 320(158,22), ES 
315 e ES 321 (190,99), ES 315 e ES 322 (153,92), ES 

315 e ES 326 (159,16), ES 315 e ES 328 (133,37), ES 
315 e ES 329 (150,79) e ES 318 com ES 321 (135,10) 
mostraram-se como os mais dissimilares, com D2ii’ 
variando de 130,42 a 211,70. Os pares ES 307 e ES 
319 (3,75), ES 307 e ES 320 (4,08), ES 310 e ES 
331 (3,08), ES 311 e ES337 (3,91),  ES 312 e ES 314 
(4,56), ES 314 e ES 319 (4,86), ES 319 e ES 326 
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(4,85), ES 310 e ES 327 (4,24), ES 324 e ES 333 
(1,28) e ES 325 e ES 330 (4,89) foram os mais simi-
lares entre todos os demais pares estudados, com 
D2ii’ variando de 1,28 a 4,89.

Em Marilândia (Tabela 3), os genótipos ES 308, ES 
309, ES 311, ES 315, ES 317, ES 318, ES 32, ES 337, 
ES 338 e ES 01 (T2) destacaram-se como os mais 
dissimilares entre os 40 materiais, com as seguintes 
distâncias de Mahalanobis médias (DMM): o clone 
ES 309 esteve envolvido 23 vezes, entre todos os 
pares de genótipos, com as maiores distâncias mé-
dias (DMM=155,6); o clone ES 311, envolvido em 21 
vezes (DMM=128,3); ES 315, 33 vezes (DMM=187,3); 
ES 318, 27 vezes (DMM=131,9); e o clone ES 01 (T2), 
12 vezes (DMM=117,6). Os materiais genéticos ES 
307, ES 310, ES 319, ES 324 e ES 331 mostraram-se 
os mais similares, com DMM de 5,0 a 6,1.

Com exceção dos clones ES 315 e ES 318, os de-
mais são promissores para hibridação, pois, além de 

considerável divergência genética, possuem bom po-
tencial produtivo e outras características importantes. 

Em Sooretama, apesar de o clone ES 318 mostrar-se 
o mais divergente em relação aos demais, deve-se 
ter cuidado ao elegê-lo para programa de melhora-
mento, por apresentar características desfavoráveis, 
como baixo potencial de produção e alta porcenta-
gem de grãos chochos e grãos pequenos. No entan-
to, os clones ES 309 e ES 311, apesar de não esta-
rem entre os genótipos mais produtivos, apresentam 
alta divergência genética, associada a outras carac-
terísticas  de interesse, como porte mais ereto, alto 
vigor vegetativo e grãos grandes. Os clones ES 329 
e ES 337, mesmo apresentando divergência genética 
de magnitudes intermediárias, são promissores em 
programas de melhoramento pela alta produtividade 
e elevada estabilidade de produção, associadas a 
outras características de interesse, como alto vigor 
de planta e grãos grandes. O clone ES 01 (T2) é o de 
maior potencial, por agregar nele várias caracterís-
ticas de interesse, como: alta divergência genética,  
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Tabela 3. Medidas de dissimilaridade média e relação dos genótipos menos similares e mais similares de café conilon, com base nas distâncias 
generalizadas de Mahalanobis, envolvendo 40 genótipos, 14 características (C, PMG, CeCo, CeBe, CoBe, GCHO, GCHA, GMO, 
UMI, P17, P15, P13, P11 e PM), em Sooretama e Marilândia, ES. 

 

         T    G 
 Sooretama Marilândia 

Média 
Geral 

Menos Similar Mais Similar Média 
Geral 

Menos Similar Mais Similar 
Genótipos Médias Genótipos Médias Genótipos Médias Genótipos Médias 

1  ES 306 34,9 6 37 13 4 32 81,8 26 29 38 18 27 9,6 38,4 10 4 6 32 37 95,4 28 19 29 12 26 11,4 
2  ES 307 21,3 13 6 34 3 10 57,2 40 27 15 8 14 5,9 3,02 10 13 3 38 12 83,4 14 15 11 21 25 6,0 
3  ES 308 50,6 37 6 16 17 35 99,0 12 33 13 26 22 15,3 55,2 4 6 16 17 32 105,9 33 27 26 13 5 16,2 
4  ES 309 41,9 13 34 12 3 30 94,5 15 11 21 32 37 11,3 71,0 10 13 33 12 3 155,6 37 16 6 32 11 22,0 
5  ES 310  39,3 37 6 4 13 17 86,8 26 22 29 27 12 12,6 30,1 4 10 6 32 37 77,7 26 22 34 27 29 5,2 
6  ES 311 78,3 34 13 20 12 1 113,6 37 4 32 15 11 24,5 61,1 10 13 33 3 12 128,3 32 11 37 21 4 13,9 
7  ES 312 32,4 34 37 13 30 6 70,9 19 20 23 9 21 6,6 28,9 10 13 33 4 3 71,3 9 14 21 2 11 8,3 
8  ES 313 26,0 1 3 6 3 12 10 73,3 40 16 31 2 25 6,1 28,7 10 13 3 33 12 86,7 36 17 18 39 21 7,5 
9  ES 334 23,5 13 34 17 30 37 53,4 19 15 20 27 23 6,8 25,6 10 13 4 33 3 69,6 7 14 21 31 29 7,1 
10  ES 315 46,1 6 37 4 35 17 81,7 33 3 9 26 18 21,8 122,7 4 6 16 37 32 187,3 33 3 13 27 34 50,5 
11  ES 316 30,8 34 13 30 12 17 69,8 15 21 19 9 32 6,7 32,3 10 13 33 12 3 76,6 32 2 14 21 9 7,6 
12  ES 317 54,0 6 37 4 16 17 99,6 3 22 26 5 1 13,9 47,6 4 6 16 32 37 103,7 26 1 27 22 5 12,3 
13 ES  318 90,8 37 6 16 17 35 143,5 3 33 10 12 26 34,8 74,2 4 16 6 37 32 131,9 33 12 3 27 26 24,0 
14  ES 319 25,8 13 12 34 3 6 64,7 21 19 2 20 15 7,4 28,0 10 13 3 33 12 82,1 2 21 9 7 15 5,0 
15  ES 320 27,7 13 34 30 12 3 66,0 11 32 21 9 2 5,7 34,8 10 13 3 33 12 97,3 2 14 21 11 15 7,6 
16  ES 321 36,6 13 3 12 6 10 74,7 8 39 17 35 26 7,1 47,7 10 13 33 3 12 127,5 35 8 17 36 37 14,7 
17  ES 322 42,7 13 6 3 12 37 101,3 16 25 39 8 31 10,8 38,2 10 13 3 33 12 99,9 8 36 18 39 30 8,9 
18  ES 323 24,7 6 37 13 34 4 62,3 27 26 28 29 40 6,4 28,6 10 13 6 33 3 74,7 8 30 17 39 24 8,7 
19  ES 324 26,2 13 34 30 37 6 62,0 7 9 20 11 21 5,4 25,0 10 4 13 3 6 69,1 28 29 25 39 40 6,1 
20  ES 325 28,6 13 37 6 34 30 66,5 7 23 19 9 14 5,8 27,8 10 13 4 3 6 73,2 25 14 39 19 2 8,2 
21  ES 326 29,6 13 34 12 30 3 74,5 11 14 32 15 19 5,4 30,7 10 13 3 33 12 92,9 14 15 2 9 11 6,8 
22  ES 327 28,6 6 37 13 34 17 67,0 26 27 23 18 5 8,1 37,7 4 6 10 32 37 86,7 5 26 27 34 29 8,9 
23  ES 328 27,7 13 34 6 37 30 67,8 20 19 7 9 27 7,2 33,8 10 4 6 13 37 81,8 31 29 9 26 7 11,2 
24  ES 329 29,2 13 6 3 12 37 76,5 31 8 25 40 2 8,9 38,4 10 13 33 12 3 94,9 18 31 8 9 7 15,5 
25  ES 330 25,2 13 6 37 3 10 73,1 31 28 40 29 38 5,5 26,9 10 13 3 33 4 73,7 20 19 14 36 2 6,9 
26  ES 331 25,7 6 37 13 4 32 65,2 27 18 22 29 1 5,0 30,8 4 6 10 16 37 77,8 5 27 22 29 12 5,5 
27  ES 332 19,8 6 13 37 34 4 55,9 18 26 40 29 28 3,9 31,1 4 6 37 16 32 75,0 26 5 29 40 33 7,4 
28   ES 333 24,1 13 6 37 24 3 64,8 27 25 40 18 38 6,4 27,2 10 4 13 3 6 71,4 19 29 1 25 17 7,2 
29  ES 334 24,3 6 37 13 4 32 67,2 38 27 26 25 31 5,5 22,3 10 4 6 32 13 62,5 28 19 40 5 26 6,4 
30  ES 335 46,5 6 13 37 4 11 107,1 34 38 29 31 24 14,7 31,2 10 13 6 4 32 85,0 18 40 39 31 8 9,7 
31  ES 336 26,7 13 6 37 3 12 75,3 25 24 8 38 29 5,3 28,7 10 4 13 6 32 77,9 29 5 23 9 26 8,6 
32  ES 337 36,9 13 34 12 3 30 84,0 21 15 11 4 14 9,0 52,7 10 13 12 33 38 111,9 6 11 37 2 21 11,7 
33  ES 338 35,3 6 37 4 16 32 72,7 10 3 26 19 18 11,9 52,6 4 6 16 37 32 111,3 2 27 26 13 12 13,2 
34  ES 339 55,7 6 13 37 4 11 111,2 30 29 38 31 24 21,4 37,1 6 4 32 10 37 82,0 5 22 30 26 40 11,3 
35  ES 340 38,6 13 6 3 12 10 91,0 16 8 39 24 36 10,4 35,5 10 13 3 33 12 90,3 16 15 36 2 8 12,0 
36  ES 36  32,3 13 3 12 6 5 74,3 39 8 16 40 35 8,9 28,4 10 13 3 33 12 78,4 39 8 17 25 19 6,6 
37  ES 01 66,8 13 12 3 34 30 121,4 6 4 32 15 36 21,4 49,3 10 13 33 3 12 117,4 6 32 4 11 16 13,7 
38   ES 23 24,5 13 6 37 3 4 66,2 40 29 27 31 25 5,1 41,0 10 4 6 32 37 93,5 40 29 5 27 39 18,4 
39  VCP 28,2 13 6 3 12 27 73,3 36 16 40 8 35 7,4 26,1 10 13 4 6 3 71,0 40 36 19 25 20 6,4 
40  VSM 19,7 13 6 37 3 12 54,9 2 38 27 8 28 4,1 25,4 10 4 6 32 13 69,1 39 29 19 30 27 7,4 

T = tratamento e G = genótipos. 

Tabela 3. Medidas de dissimilaridade média e relação dos genótipos menos similares e mais similares de café conilon, com 
base nas distâncias generalizadas de Mahalanobis, envolvendo 40 genótipos, 14 características (C, PMG, CeCo, CeBe, 
CoBe, GCHO, GCHA, GMO, UMI, P17, P15, P13, P11 e PM), em Sooretama e Marilândia, ES.

alta produtividade e estabilidade de produção, menor 
efeito da bienalidade, bom rendimento no beneficia-
mento, baixa porcentagem de grãos “chochos” e alta 

porcentagem de grãos chatos, grãos grandes e boa 
uniformidade de maturação, entre outras.

Divergência genética entre clones de café conilon no Estado do Espírito Santo

M-SR: Multi-Science Research
Vitória, Multivix, v.6, n.2, p.06-22, jul/dez. 2023, ISSN:2595-7252
https://doi.org/10.4721/M-SR.2023.v.6.n.2.22.078

https://doi.org/10.4721/M-SR.2023.v.6.n.2.22.078
http://doi.org10.47621/M-SR.2021.v.4.n.2.16.053 


15

Tabela 4. Agrupamento, pelo método de Tocher,  de 40 genótipos de café conilon com base na dissimilaridade expressa pela 
distância generalizada de Mahalanobis estimada a partir de 14 características (C, PMG, CeCo, CeBe, CoBe, GCHO, GCHA, 
GMO, UMI, P17, P15, P13, P11 e PM),  em Sooretama e Marilândia, ES.

Em Marilândia, apesar de os clones ES 315 e ES 
318 se mostrarem como os mais divergentes em 
relação aos demais materiais, existem restrições 
em utilizá-los em programas de melhoramento, por 
apresentarem baixas produtividades e estabilidade 
de produção, grãos pequenos, baixa uniformidade 
de maturação e alta porcentagem de grãos do tipo 
“moca”. No entanto, como já mencionados em Soore-
tama, clones como ES 308, ES 309, ES 311, ES 314, 
ES 327, ES 328, ES 329, ES 337 e ES 01 (T2), ape-
sar de apresentarem divergência genética de magni-
tudes intermediárias a alta, exibem produtividades e 
características agronômicas e comerciais superiores. 
Assim, são considerados como boas opções para se-
rem utilizados em programas de melhoramento.

De modo geral, houve certa concordância de resulta-
dos em relação à variação e ordem de classificação 
dos genótipos nos dois locais. Em Marilândia, o clone 
ES 315 foi o que apresentou a maior dissimilaridade 
média com os demais materiais genéticos, enquanto 
em Sooretama teve estimativa de magnitude inter-
mediária. Assim, pode-se concluir que a divergência 
genética pode ser influenciada pelas condições eda-
foclimáticas.

Entre os genótipos estudados nos dois locais, os 
materiais genéticos de maior e menor divergência 
genética foram os que apresentaram estimativas 
de 211,70 e 1,28, respectivamente. Fonseca (1999) 
e  Fonseca et al. (2003) encontraram divergência 
genética de 0,67 a 87,74 em um conjunto de clones 

diferentes desses, ou seja, do Programa de Melhora-
mento Genético de Café Conilon do Incaper. 

Agrupamento de genótipos de café conilon

Método de otimização de Tocher

No agrupamento pelo método de otimização de To-
cher, adota-se o critério de que a média de dissi-
milaridade dentro de cada grupo seja menor que a 
distância média entre grupos (Cruz; Carneiro, 2003; 
Cruz; Regazzi; Carneiro, 2004, 2012). 

Os grupos de similaridade genética entre os genóti-
pos estabelecidos pelo método  de Tocher, a partir 
da distância generalizada de Mahalanobis em Soo-
retama e Marilândia encontram-se naTabela 4.

Em Sooretama, verificou-se a formação de 10 gru-
pos. O genótipo 36 (ES 36-T1) mostrou-se como um 
dos mais divergentes, constituindo o grupo X, se-
guido pelos genótipos 1 (ES 306), grupo IX; 3 (ES 
308) e 13 (ES 318), grupo VIII; 37 (ES 01-T2) e 6 (ES 
311), grupo VII; 32 (ES337) e 4 (ES 309), grupo VI. A 
maioria dos genótipos mais dissimilares pela distân-
cia generalizada de Mahalanobis (Tabela 3) foi en-
quadrada nos grupos VI a X, pelo método de Tocher. 
Os materiais genéticos com menores distâncias de 
Mahalanobis estiveram agrupados no grupo I, po-
dendo citar os genótipos 2 (ES 307), 7 (ES 312), 9 
(ES 314), 11 (ES 316), 14 ES 319), 15 (ES 320), 19 
(ES 324), 20 (ES 325), 21 (ES 326), 23 (ES 328), 2 
(ES 332), 28 (ES 333) e 40 (VSM-T5).
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Agrupamento de genótipos de café conilon 

 
Método de otimização de Tocher 

 
 No agrupamento pelo método de otimização de Tocher, adota-se o critério de que 

a média de dissimilaridade dentro de cada grupo seja menor que a distância média entre 

grupos (Cruz; Carneiro, 2003; Cruz; Regazzi; Carneiro, 2004, 2012).  

 Os grupos de similaridade genética entre os genótipos estabelecidos pelo método  

de Tocher, a partir da distância generalizada de Mahalanobis em Sooretama e Marilândia 

encontram-se naTabela 4. 

 Em Sooretama, verificou-se a formação de 10 grupos. O genótipo 36 (ES 36-T1) 

mostrou-se como um dos mais divergentes, constituindo o grupo X, seguido pelos 

genótipos 1 (ES 306), grupo IX; 3 (ES 308) e 13 (ES 318), grupo VIII; 37 (ES 01-T2) e 6 

(ES 311), grupo VII; 32 (ES337) e 4 (ES 309), grupo VI. A maioria dos genótipos mais 

dissimilares pela distância generalizada de Mahalanobis (Tabela 3) foi enquadrada nos 

grupos VI a X, pelo método de Tocher. Os materiais genéticos com menores distâncias 

de Mahalanobis estiveram agrupados no grupo I, podendo citar os genótipos 2 (ES 307), 

7 (ES 312), 9 (ES 314), 11 (ES 316), 14 ES 319), 15 (ES 320), 19 (ES 324), 20 (ES 325), 

21 (ES 326), 23 (ES 328), 2 (ES 332), 28 (ES 333) e 40 (VSM-T5). 

 
 
Tabela 4. Agrupamento, pelo método de Tocher,  de 40 genótipos de café conilon com 

base na dissimilaridade expressa pela distância generalizada de Mahalanobis 
estimada a partir de 14 características (C, PMG, CeCo, CeBe, CoBe, GCHO, 
GCHA, GMO, UMI, P17, P15, P13, P11 e PM),  em Sooretama e Marilândia, 
ES. 

 
 
Grupos Genótipos em Sooretama Genótipos em Marilândia 

I 7(ES 312)   19(ES 324)   20(ES 325)   23(ES 

328)   9(ES 314)   14(ES 319)   21(ES 326)   

11(ES 316) 15(ES 320)   2(ES 307) 27(ES 

332) 40(VSM-T5)   28(ES 333)   18(ES 323) 

19(ES 324)   28(ES 333)   29(ES 334)   40(VSM-T5)   

39(VCP-T4)   25(ES 330)   20(ES 325) 36(ES 36-T1)   

14(ES 319)   9(ES 314)   8(ES 313)   21(ES 326) 2(ES 

307)   7(ES 312)   15(ES 320) 18(ES 323)   11(ES 316)   

31(ES 336) 30(ES 335)   17(ES 322)   35(ES 340)   23(ES 

328)   5(ES 310)   26(ES 331)   27(ES 332)   24(ES 329)   

1(ES 306)   34(ES 339) 

II 25(ES 330)   31(ES 336)   38(ES 23-T3) 29(ES 

334) 8(ES 313)   24(ES 329)   39(VCP-T4)   

16(ES 321)   17(ES 322)   35(ES 340) 

6(ES 311)   32(ES 337)   37(ES 01-T2)   4(ES 309)   

16(ES 321) 
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III 22(ES 327)   26(ES 331)   5(ES 310)   12(ES 

317) 

3(ES 308)   33(ES 338)   13(ES 318)   12(ES 317)   22(ES 

327) 

IV 10(ES 315)   33(ES 338) 38(ES 23-T3) 

V 30(ES 335)   34(ES 339) 10(ES 315) 

VI 4(ES 309)   32(ES 337) 

VII 6(ES 311)   37(ES 01-T2) 

VIII 3(ES 308)  13(ES 318) 

IX 1(ES 306) 

X 36(ES 36-T1) 

Em  Marilândia foram formados cinco grupos. O clone 10 (ES 315) mostrou-se 

como um dos materiais mais divergentes, constituindo, assim, o grupo V, seguido pelos 

genotipos 38 (ES 23-T3), no grupo IV, e os 3 (ES 308), 33 (ES 338), 13 (ES 318), 12 (ES 

317) e 22 (ES 327), no grupo III. A maioria dos genótipos mais dissimilares pela distância

generalizada de Mahalanobis (Tabela 3) pertenceu aos grupos III, IV e V, no método de

Tocher. Os materiais genéticos com menores distâncias médias de Mahalanobis estiveram

agrupados no grupo I, sendo eles: 2 (ES 307), 7 (ES 312), 8 (ES 313), 11 (ES 316), 14

(ES 319), 15 (ES 320), 19 (ES 324), 21 (ES 326), 25 (ES 330), 28 (ES 333), 29 (ES 334),

36 (ES 36-T1), 39 (VCP-T4) e 40 (VSP-T5).

Apesar de o número de grupos formados não ter sido igual em Sooretama e 

Marilândia, verificou-se razoável concordância quanto à similaridade e dissimilaridades 

dos materiais genéticos que compõem os dois locais. 

Os resultados oferecem consistência ao presente trabalho, ainda mais quando 

comparados com os de outros, a exemplo dos obtidos por Ferrão, M et al., (2009ab), 

Fonseca (1999) e Souza (2011). 

 Em Marilândia, os genótipos mais dissimilares foram: 10 (ES 315), 13 (ES 318), 

38 (ES 23-T3), 4 (ES 309), 37 (ES 01-T1), 35 (ES 340), 16 (ES 321), 33 (ES 338), 3 (ES 

308), 24 (ES 329) e 1 (ES 306). Desses, com exceção do clone 35 (ES 340), todos os 

demais pertenciam aos últimos quatro grupos de Tocher (Quadro 4), com exceção dos 35 

(ES 340), 24 (ES 329) e 1 (ES 306); os demais apresentaram as maiores estimativas 

médias de divergência genética pelo método da distância generalizada de Mahalanobis 

(Tabela 3). Todos os genótipos mais similares por esse método se encontraram agrupados 

Em  Marilândia foram formados cinco grupos. O clo-
ne 10 (ES 315) mostrou-se como um dos materiais 
mais divergentes, constituindo, assim, o grupo V, se-
guido pelos genotipos 38 (ES 23-T3), no grupo IV, 
e os 3 (ES 308), 33 (ES 338), 13 (ES 318), 12 (ES 
317) e 22 (ES 327), no grupo III. A maioria dos ge-
nótipos mais dissimilares pela distância generalizada 
de Mahalanobis (Tabela 3) pertenceu aos grupos III, 
IV e V, no método de Tocher. Os materiais genéti-
cos com menores distâncias médias de Mahalanobis 
estiveram agrupados no grupo I, sendo eles: 2 (ES 
307), 7 (ES 312), 8 (ES 313), 11 (ES 316), 14 (ES 319), 
15 (ES 320), 19 (ES 324), 21 (ES 326), 25 (ES 330), 
28 (ES 333), 29 (ES 334), 36 (ES 36-T1), 39 (VCP-T4) 
e 40 (VSP-T5).

Apesar de o número de grupos formados não ter sido 
igual em Sooretama e Marilândia, verificou-se razo-
ável concordância quanto à similaridade e dissimi-
laridades dos materiais genéticos que compõem os 
dois locais.

Os resultados oferecem consistência ao presente 
trabalho, ainda mais quando comparados com os de 
outros, a exemplo dos obtidos por Ferrão, M et al., 
(2009ab), Fonseca (1999) e Souza (2011).

Em Marilândia, os genótipos mais dissimilares foram: 
10 (ES 315), 13 (ES 318), 38 (ES 23-T3), 4 (ES 309), 
37 (ES 01-T1), 35 (ES 340), 16 (ES 321), 33 (ES 338), 
3 (ES 308), 24 (ES 329) e 1 (ES 306). Desses, com 
exceção do clone 35 (ES 340), todos os demais per-
tenciam aos últimos quatro grupos de Tocher (Qua-
dro 4), com exceção dos 35 (ES 340), 24 (ES 329) 
e 1 (ES 306); os demais apresentaram as maiores 

estimativas médias de divergência genética pelo mé-
todo da distância generalizada de Mahalanobis (Ta-
bela 3). Todos os genótipos mais similares por esse 
método se encontraram agrupados no grupo I de 
Tocher (Tabela 4) e exibiram as menores distâncias 
generalizadas médias de Mahalanobis.

Verificou-se concordância parcial na classificação 
dos genótipos quanto à divergência genética nos 
dois locais estudados, com a utilização desse méto-
do, e alguns genótipos inverteram a ordem de clas-
sificação.

Variáveis canônicas

O uso de variáveis canônicas no estudo de divergên-
cia genética teve como objetivo a identificação e dis-
tribuição dos genótipos similares e dissimilares em 
gráficos de dimensão bi ou tridimensional, visando 
à simplificação da visualização e interpretação dos 
resultados, como um método auxiliar ao de agrupa-
mento de Tocher.

A viabilidade da utilização da técnica de variáveis ca-
nônicas em estudo de divergência genética está res-
trita à concentração da variabilidade disponível en-
tre as primeiras variáveis, a qual é referenciada por 
muitos autores, citados por Cruz e Regazzi (1997) e 
Cruz e Carneiro (2003, 2004) como acima de 80%. 
Segundo esses autores, a técnica consiste na trans-
posição de um espaço n-dimensional para bidimen-
sional, de forma que ocorra um pequeno grau de 
distorção, até considerado desprezível, na transposi-
ção dos citados espaços. Quando as duas primeiras 
variáveis canônicas não acumulam no mínimo 80% 
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da variação total, utiliza-se a complementação em 
relação à terceira e, se necessário, a outras de or-
dem maior até atingir o limite superior.

As Tabelas 5 e 6 contêm as estimativas dos autova-
lores (λi) associadas às variáveis canônicas (VCi), as 
variâncias acumuladas (%) e as respectivas impor-
tâncias relativas (autovetores) das diferentes variá-
veis, em Sooretama e Marilândia, respectivamente. 
Nota-se, nestes quadros, que nos dois locais, em vir-
tude da acumulação de porcentagem próxima a 80% 
da variação total, foi necessário o uso das três pri-
meiras variáveis canônicas. Dessa forma, em cada 
local, os materiais genéticos foram dispersos de 
forma bidimencionais, envolvendo as duas primeiras 
variáveis canónicas e a primeira e a terceira variá-
vel canônica. Para ilustrar a dispersão dos genótipos 
nos dois locais, usaremos os gráficos tridimencio-
nais (Figura 1 e 2). 

Em Sooretama (Tabela 5), a importância relativa das 
duas primeiras variáveis canônicas explicou 69,36% 
da variância total. Dessa forma, utilizaram-se as três 
primeiras variáveis canônicas, cuja dispersão gráfi-
ca se encontra nas Figuras 1, 2 e 3. Nessas figuras, 
distingue-se visualmente, com clareza, o grande dis-
tanciamento dos genótipos 13 (ES 318), 6 (ES 311), 
3 (ES 308), 37 (ES 01-T2) e 4 (ES 309), pertencentes 
aos últimos grupos de Tocher, bem como a proximi-
dade entre os genótipos 7 (ES 312), 9 (ES 314), 19 
(ES324), 15 (ES 320), 21 (ES 326), 20 (ES 325), 2 

(ES 307), 14 (ES 319), 40 (VSM-T5), 27 (ES 332), 23 
(ES 328) e 11 (ES 316), incluídos no primeiro grupo 
de Tocher. Através dessa técnica, visualizam-se os 
materiais genéticos mais similares e os mais dissi-
milares. Assim, é possível agrupar esses genótipos 
e ter resultados concordantes com os encontrados 
pela técnica de agrupamento de Tocher. Apesar da 
complementaridade das técnicas do agrupamen-
to de Tocher com a dispersão gráfica por variáveis 
canônicas, verifica-se, pela primeira técnica, que o 
tratamento 36 (ES 36-T1) foi o mais dissimilar, já pela 
segunda técnica não ficou evidenciada a grande di-
vergência genética do citado material em relação aos 
outros genótipos, conforme demonstrado no espaço 
tridimencional envolvendo as três primeiras variáveis 
canônicas (Figura 1).

Em Marilândia (Tabela 6), a importância relativa das 
duas primeiras variáveis canônicas explicou 66,89% 
da variância total, necessitando, assim, de utilizar 
as três primeiras variáveis para explicar aproxima-
damente 80% da variância total. As dispersões dos 
genótipos em gráfico encontram-se nas Figura 2. 
Nestas, visualiza-se com clareza que os genótipos 
de maiores distâncias em relação aos demais são os 
materiais genéticos 10 (ES 315), 13 (ES 318), 33 (ES 
338), 12 (ES 317), 4 (ES 309), 32 (ES 337) e 16 (ES 
321), pertencentes aos últimos grupos de Tocher, e 
os mais similares apresentam concentração na parte 
mediana dos gráficos, podendo ser vistos nos gru-
pos 1 e 2, de Tocher. 
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Tabela 5. Estimativas dos autovalores (λi), variação acumulada (λi - %), importância relativa dos caracteres e contribuição relativa dos caracteres 
para a divergência (%) das variáveis canônicas, obtidas com base em 40 genótipos e 14 características de café conilon, avaliadas em 
cinco colheitas, em Sooretama, ES. 

 
 

   Importância Relativa dos Caracteres nas Variáveis Canônicas 

VCi Autovalores          
(λi) 

Variância 
Acumulada       

(%) 
C PMG CeCo CeBe CoBe GCHO GCHA GMO UMI P17 P15 P13 P11 PM 

VC1 7,023 39,42 0,399 0,137 -0,044 0,051 -0,004 0,359 -0,055 -0,071 -0,095 0,182 -0,250 -0,754 -0,588 0,189 
VC2 5,333 69,36 -1,356 -0,013 -0,001 -0,213 -0,035 0,241 0,483 0,061 -0,007 1,046 0,866 0,964 1,094 0,269 
VC3 2,001 80,59 -0,555 0,004 -0,117 -0,157 0,141 0,117 0,264 -0,033 0,037 -0,428 0,688 0,483 -0,316 0,221 
VC4 1,164 87,13 -0,060 0,309 0,139 -0,089 -0,087 -0,089 -0,159 -0,133 -0,106 -0,435 -1,552 -0,246 -1,246 0,623 
VC5 1,018 92,84 0,357 -0,475 0,087 0,031 0,042 0,070 0,760 -0,250 0,080 -0,506 -0,907 -0,758 -0,825 -0,341 
VC6 0,472 95,49 -0,010 0,707 0,220 0,484 -0,289 -0,336 0,416 -0,070 -0,056 0,042 0,190 -0,168 0,305 -0,497 
VC7 0,302 97,19 -0,423 -0,416 0,379 0,983 -0,466 -0,507 -0,217 0,031 -0,077 0,645 0,830 0,782 0,429 -0,128 
VC8 0,191 98,26 -0,074 0,172 -0,939 1,094 -0,201 0,405 0,105 0,145 -0,015 0,305 0,262 0,442 0,162 0,002 
VC9 0,106 98,86 -0,057 -0,017 0,598 -0,186 -0,467 0,833 -0,495 -0,397 0,243 -0,792 -0,873 -0,767 -0,541 0,566 
VC10 0,071 99,26 -0,107 -0,015 0,174 -0,364 0,853 -0,305 -0,407 -0,406 0,164 -2,189 -2,448 -2,085 -1,171 2,000 
VC11 0,049 99,53 -0,024 0,033 0,502 -0,614 0,569 0,178 0,190 0,174 0,091 2,093 2,442 2,339 1,414 -1,173 
VC12 0,039 99,75 -0,080 0,046 -0,008 -0,030 0,281 -0,249 -0,125 -0,132 0,883 0,815 0,875 0,733 0,439 -0,758 
VC13 0,029 99,91 0,052 -0,009 -0,054 0,235 -0,510 0,110 0,957 0,985 0,333 -1,570 -1,917 -1,779 -1,143 0,771 
VC14 0,016 100,0 0,130 -0,006 0,462 0,570 -0,843 0,086 -0,553 -0,637 0,143 0,674 1,033 1,150 1,005 0,471 

S.j (%) -  - 23,718 4,247 1,016 3,063 0,197 1,086 6,311 1,157 0,193 17,189 0,455 13,457 22,641 5,269 

C= período, em número de dias, da florada principal à completa maturação dos frutos; PMG = produção média de grãos; CeCo = relação café cereja e café em coco; CoBe = 
relação café coco e café beneficiado; CeBe = relação café cereja e café beneficiado; GCHO = porcentual de grãos chocos; GCHA = porcentual de grãos “chatos”; GMO = 
porcentual de grãos “mocas”, UMI = porcentagem de umidade dos grãos; P17, P15, P13, P11 e PM = porcentual de grãos retidos nas peneiras 17, 15, 13 e 11, respectivamente; 
PM = peneira média; e S.j  =  contribuição relativa dos caracteres (%) para divergência genética (Singh, 1981). 

Tabela 5. Estimativas dos autovalores (λi), variação acumulada (λi - %), importância relativa dos caracteres e contribuição 
relativa dos caracteres para a divergência (%) das variáveis canônicas, obtidas com base em 40 genótipos e 14 características 
de café conilon, avaliadas em cinco colheitas, em Sooretama, ES.
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Tabela 6.  Estimativas dos autovalores (λi), variação acumulada (λi - %), importância relativa dos caracteres e contribuição 
relativa dos caracteres para a divergência (%) das variáveis canônicas, obtidas com base em 40 genótipos e 14 características 
de café conilon, avaliadas em cinco colheitas, em Marilândia, ES.
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Tabela 6.  Estimativas dos autovalores (λi), variação acumulada (λi - %), importância relativa dos caracteres e contribuição relativa dos caracteres 
para a divergência (%) das variáveis canônicas, obtidas com base em 40 genótipos e 14 características de café conilon, avaliadas em 
cinco colheitas, em Marilândia, ES. 

 
 
   Importância Relativa dos Caracteres nas Variáveis Canônicas 

VCi Autovalores    
(λi) 

Variância 
Acumulada       

(%) 
C PMG CeCo CeBe CoBe GCHO GCHA GMO UMI P17 P15 P13 P11 PM 

VC1 9,875 50,51 0,110 0,026 -0,049 0,031 0,033 0,304 -0,072 -0,141 -0,161 0,797 0,933 0,463 -0,051 0,027 
VC2 3,204 66,89 0,491 0,062 -0,146 0,063 0,226 0,014 0,157 0,325 0,076 -0,206 0,576 0,940 0,001 0,146 
VC3 2,112 77,70 0,707 0,264 -0,125 0,130 0,066 -0,178 -0,306 -0,074 0,072 -0,445 -0,559 -0877 0,110 0,245 
VC4 1,483 85,28 0,019 0,892 0,133 -0,282 0,181 -0,356 0,166 -0,078 0,089 0,021 0,290 0,034 0,039 -0,273 
VC5 1,041 90,61 0,325 0,046 0,067 -0,087 0,223 0,090 0,016 -0,778 -0,022 0,448 -0,325 0,209 0,017 -0,108 
VC6 0,657 93,97 -0,368 0,389 -0,378 0,443 0,316 0,417 -0,055 0,109 -0,122 0,069 0,082 0,076 0,023 -0,026 
VC7 0,388 95,96 -0,098 -0,199 -0,166 -0,072 0,418 -0,175 -0,496 -0,954 -0,099 -0,440 0,359 -0,540 -0,196 -0,452 
VC8 0,206 97,01 0,000 0,083 0,296 -0,132 0,000 0,239 1,475 1,330 0,238 -1,822 -1,722 -1,026 -0,135 1,996 
VC9 0,199 98,03 0,116 0,073 -0,190 -0,625 -0,313 0,803 0,485 0,455 0,055 0,003 0,122 -0,180 -0,238 -0,482 
VC10 0,152 98,81 0,121 -0,056 -0,010 0,766 -1,031 0,441 -2,142 -2,267 -0,388 0,069 0,349 -0,003 0,071 -0,355 
VC11 0,099 99,32 0,007 0,056 -0,983 1,311 -0,707 -0,047 -2,464 -2,468 0,794 0,254 0,397 0,155 0,176 -0,266 
VC12 0,067 99,66 0,114 -0,065 1,283 -1,090 0,741 0,117 -0,407 -0,390 0,400 0,339 0,192 -0,150 -0,470 -0,832 
VC13 0,042 99,87 0,026 0,005 -0,315 0,595 -0,358 0,045 6,719 6,642 0,145 0,594 0,969 0,620 0,636 -0,425 
VC14 0,025 100,0 -0,015 -0,037 0,655 -0,925 0,545 0,161 -2,757 -2,748 0,002 0,819 1,468 1,125 1,282 -0,206 

S.j (%) - - 11,183 6,828 0,692 1,973 2,070 3,373 0,717 4,973 0,740 26,977 33,891 3,238 2,103 1,723 

C= período, em número de dias, da florada principal à completa maturação dos frutos; PMG = produção média de grãos; CeCo = relação café cereja e café em coco; CoBe = 
relação café coco e café beneficiado; CeBe = relação café cereja e café beneficiado; GCHO = porcentual de grãos chocos; GCHA = porcentual de grãos “chatos”; GMO = 
porcentual de grãos “mocas”, UMI = porcentagem de umidade dos grãos; P17, P15, P13, P11 e PM = porcentual de grãos retidos nas peneiras 17, 15, 13 e 11, respectivamente; 
PM = peneira média; e S.j  =  contribuição relativa dos caracteres (%) para divergência genética (Singh, 1981). 

 

Figura 1. Gráfico tridimensional da dispersão de 40 genótipos de café conilon em relação às variáveis canônicas VC1, VC2 
e VC3, em Sooretama, ES.

Figura 2. Gráfico tridimensional da dispersão de 40 genótipos de café conilon em relação às variáveis canônicas VC1, VC2 
e VC3, em Marilândia, ES.
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Muitas vezes não é tarefa simples eleger materiais 
genéticos para serem incluídos em programas de 
melhoramento. Os estudos de divergência genética 
servem como um instrumento auxiliar na tomada de 
decisão. Por exemplo, em Sooretama, o clone 13 (ES 
318) mostrou-se o mais divergente, mas deve-se ter 
cuidado em elegê-lo, pois apresenta baixo potencial 
produtivo, alta porcentagem de grãos “chocos” e 
grãos pequenos e baixa estabilidade de produção, 
conforme será mostrado no próximo capítulo. Os 
mesmos cuidados citados devem se ter na seleção 
dos clones 10 (ES 315) e 13 (ES 318) em Marilândia, 
pois, apesar de se mostrarem os mais divergentes, 
apresentam baixas produtividades e estabilidade de 
produção, alta porcentagem de grãos “mocas”, grãos 
pequenos e uniformidade de maturação indejável. 
Assim, na tomada de decisão, deve-se dar preferên-
cia à selecão de materiais divergentes, mas que pos-
suam, também, características de interesse para os 
diferentes segmentos ligados à cafeicultura.

Em Sooretama, os clones 4 (ES 309), 6 (ES 311), 23 
(ES 328), 24 (ES 329), 32 (ES 337) e 37 (ES 01-T2) 
e em Marilândia, os clones 3 (ES 308), 4 (ES 309), 6 
(ES 311), 16 (ES 321), 22 (ES 327), 23 (ES 328), 24 
(ES 329), 32 (ES 337) e 37 (ES 01-T2), são materiais 
genéticos potenciais para programas de melhora-
mento, pelo fato de estes, na sua maioria, apresenta-
rem expressivas divergências genéticas, associadas 
a outras características visadas no melhoramento. 

A elevada dissimilaridade genética dos materiais em 
Sooretama e Marilândia, onde a maior magnitude da 
distância generalizada de Mahalanobis foi da ordem 
de 153,93 e 211,70, respectivamente, caracteriza a 
existência de expressiva divergência genética entre 
os materiais estudados. Esses dados, associados a 
altas produtividades, em que alguns clones atingiram 
mais de 7.000 kg/ha em ambientes mais favoráveis, 
e também a presença de outras características de 
interesse, evidenciam a oportunidade de ganhos he-
teróticos e a possibilidade de seleção de genótipos 
superiores nas gerações segregantes, em progra-
mas de melhoramento com café conilon.

Acredita-se na obtenção de ganhos genéticos signi-
ficativos no melhoramento intraespecífico, utilizando 
os resultados deste trabalho, pois Leroy et al. (1991, 
1993, 1994 e 1997), trabalhando com seleção recor-
rente recíproca com duas populações divergentes de 
Coffea canephora na Costa do Marfim (“Guineana” 
e  “Congolense”), têm obtido expressivos ganhos 

genéticos em produtividade e em características re-
lacionadas com a qualidade do café e resistência a 
doenças.

Os resultados obtidos nesses estudos, associados 
aos de Fonseca (1999), Fonseca et al. (2003ab), 
Ivoglo (2008), Ferrão, M et al., (2009ab), Dalcomo 
(2013), juntamente com a introdução de novos ger-
moplasmas de outros países, poderão contribuir 
substancialmente em trabalhos de hibridação. Char-
rier e Berthaud (1995) afirmaram ser possível a ob-
tenção de híbridos em Coffea canephora com produ-
tividades semelhantes ou superiores àquelas obtidas 
pelos melhores clones.

Esses resultados de divergência genética, associa-
dos aos outros obtidos de outras análises biométri-
cas, utilizando o banco de dados obtidos por esses 
experimentos, avaliados em dois locais, seis colhei-
tas para 14 características associadas à produção e 
qualidade, como a avaliação da variabilidade genéti-
ca, testes de médias, interação genótipo e ambiente, 
adaptabilidade e estabilidade de produção e repeti-
bilidade, publicados por Ferrão et al. (2020, 2021ab, 
2022), foram muito importantes e estratégicos para o 
programa de melhoramento genético de conilon no 
Espírito Santo, visando à obtenção de novas cultiva-
res clonais, seminais e para alimentar o Banco Ativo 
de Germoplasmas visando trabalhos futuros.

CONCLUSÃO

Na análise de dissimilaridade genética, avaliadas 
pela distância generalizada de Mahalanobis, verifi-
cou-se que os genótipos mais dissimilares foram ES 
318 e ES 01 - T1 em Sooretama, e ES 309 e ES 315 
em Marilândia, com distâncias de 153,93 e 211,70, 
respectivamente. Já os mais similares foram os ES 
330 e ES 336 em Sooretama, e ES 324 e ES 333 em 
Marilândia.

No agrupamento dos materiais genéticos pela técni-
ca de Tocher, os genótipos foram distribuídos em 10 
grupos em Sooretama, e cinco em Marilândia. Verifi-
cou-se concordância parcial entre a posição dos clo-
nes dos primeiros e últimos grupos dos dois locais. 

Verificou-se adequada acurácia na concordância na 
disposição dos genótipos pelos diferentes métodos 
na análise de divergência genética. Pela dispersão 
gráfica dos genótipos através da técnica de variáveis 
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canônicas, verificou-se que os clones mais divergen-
tes em Sooretama foram ES 318, ES 311, ES 308 e 
ES 01-T2, e em Marilândia ES 315, ES 318, ES 338, 
ES 317, 309, 337 e ES 321. Nos dois locais, esses 
genótipos se encontravam situados nos últimos gru-
pos de Tocher.

Em Sooretama, pela análise de variáveis canônicas, 
80,59% da variância acumulada foi explicada pelas 
três primeiras funções discriminantes canônicas com 
variâncias de 39,42%, 29,94% e 11,23%, respecti-
vamente, enquanto em Marilândia as três primeiras 
funções canônicas proporcionaram uma variância 
acumulada de 77,70%, com variâncias de 50,51%, 
16,35% e 10,81%, respectivamente. 

Pela concordância parcial de resultados e comple-
mentaridade de informações das diferentes técnicas, 
o estudo de divergência genética deve ser utilizado 
como uma ferramenta na definição de progenitores 
para hibridações e para outras finalidades em pro-
gramas de melhoramento de café conilon para o Es-
pírito Santo.

Os resultados de divergência genética, associados 
ao  potencial produtivo, estabilidade de produção e a 
outras características já estudadas e publicadas, uti-
lizando esse banco de dados, os materiais genéticos 
ES 309, ES 311, ES 328, ES 329, ES 337 e ES 01-T2 
e os ES 308, ES 309, ES 311, ES 321, ES 327, ES 
328, ES 329, ES 337 e ES 01-T2 caracterizaram-se 
como genótipos promissores para serem mantidos e 
usados no Programa de Melhoramento genético de 
café conilon para o Estado do Espírito Santo.
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