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Resumo – O café conilon é a principal atividade agrícola do Espírito Santo. Representa cerca de 30% do 
Produto Interno Bruto (PIB) dos setores da agropecuária capixaba. Esse café, com produção de mais de 10 
milhões de sacas/ano, representa cerca de 70% do café conilon/robusta do Brasil, e 17% do mundo, se cons-
tituindo como o produto de maior importância social no Estado. O Instituto Capixaba de Pesquisa Assistência 
Técnica e Extensão Rural (Incaper), em parceria com outras instituições, vem desde 1985 desenvolvendo um 
programa contínuo de pesquisa em melhoramento genético com o café conilon. Como resultados aplicados 
obtiveram 12 cultivares. A estimativa de parâmetros genético é importante para gestão e definição de estraté-
gias para se ter êxito em programa de melhoramento. O objetivo do trabalho é estimar os parâmetros genéti-
cos de clones de café conilon envolvendo diferentes características para o Espírito Santo. Por intermédio de 
pesquisa experimental de campo em Marilândia e Sooretama, locais representativos de mais de 70% do co-
nilon do Estado, foram avaliados no delineamento experimental blocos casualizados em seis repetições, por 
seis colheitas e quarenta genótipos de café conilon. Os resultados das estimativas de parâmetros genéticos, 
como as altas herdabilidades, mostram no geral a existência de variabilidade genética entre os genótipos. 
Esses resultados, associados aos adequados coeficientes de variações genotípicos (CVg), são superiores 
aos coeficientes de variação ambiental (CVe) e no geral reforçam as condições adequadas para execução do 
programa de melhoramento via estratégias sexuada e assexuada e obtenção de sucesso nos trabalhos de 
seleção e desenvolvimento de novas cultivares.   

Palavras chave: Café Conilon. Genético e melhoramento. Estimativa de parâmetros.

Estimates of genetic parameters in clones of conilon coffee for the state 
of Espirito Santo

Abstract - Conilon coffee is the main agricultural activity in Espírito Santo. It represents about 30% of the 
Gross Domestic Product (GDP) of the agricultural sectors in Espírito Santo. This coffee with a production of 
more than 10 million bags / year represents about 70% of Conilon / Robusta coffee in Brazil and 17% in the 
world, and constitutes the product of greatest social importance in the State. The Capixaba Institute for Te-
chnical Assistance and Rural Extension Research - Incaper, in partnership with other institutions, has been 
developing a continuous research program in genetic improvement with Conilon coffee since 1985. As applied 
results, he obtained twelve cultivars. The estimation of genetic parameters is important for the management 
and definition of strategies to be successful in an improvement program. The objective of the work is to estima-
te the genetic parameters of Conilon coffee clones involving different characteristics for the State of Espírito 
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Santo. Through experimental field research in Marilândia and Sooretama, these sites, representing more than 
70% of the State Conilon, randomized blocks in six replications were evaluated in the experimental design, 
for six harvests and forty Conilon coffee genotypes. The results of the estimates of genetic parameters, as 
the high heritabilities show in general, the existence of genetic variability between the genotypes. These re-
sults associated with the adequate coefficients of genotypic variations (CVg) higher than the coefficients of 
environmental variation (CVe) in general, reinforce the adequate conditions for the execution of the breeding 
program via sexual and asexual strategies and obtaining success in the work of selection and development 
of new cultivars.

Keywords: Conilon Coffee. Genetic and breeding. Estimation of parameters.

INTRODUÇÃO

O café Conilon é a principal atividade agrícola do Es-
pírito Santo representando cerca de 30% do Produto 
Interno Bruto (PIB) dos produtos agropecuária do capi-
xaba. Esse café com produção de mais de 10 milhões 
de sacas/ano representa cerca de 70% do café Coni-
lon/Robusta do Brasil e 17% do mundo e, se constitui 
o produto e maior importância social o Estado.

Com base na importância social e econômica do café 
Conilon no Espírito o Instituto Capixaba de Pesquisa, 
Assistência Técnica e Extensão Rural, Incaper, em 
parceria com outras instituições vem desenvolvendo 
desde 1985 um programa contínuo de pesquisa em 
melhoramento genético com essa variedade. Como 
resultado aplicado foram obtidas e lançadas para os 
produtores capixaba 12 cultivares, que tem sido a 
base das plantações e renovações das lavouras do 
estado (FERRÃO et al., 2017, 2019, 2020).

A estimativa de parâmetros genéticos é de suma 
importância na gestão e desenvolvimento de pro-
gramas de melhoramentos via sexuada e ou asse-
xuada. Tendo em mãos um conjunto de dados de 
experimentos, seguindo os princípios da estatística e 
da biometria, é possível obter estimativas de diferen-
tes parâmetros genéticos, como: variância genética, 
variância ambiental, variância envolvendo a intera-
ção genótipos x ambientes, coeficiente de variação 
genética, herdabilidade e correlações de naturezas 
genotípica, fenotípica e ambiental. Tais parâmetros 
são de fundamental importância para planejamento 
e execução do melhoramento, bem como nas defini-
ções de métodos e locais para experimentação, no 
planejamento dos recursos, na definição de carac-
terísticas a serem melhoradas e na predição de ga-
nhos de seleção (CRUZ, CARNEIRO, 2003).

As estimativas de parâmetros genéticos, além de sua 
importância na inferência sobre o controle genético 
dos diferentes caracteres e comparação de métodos 
de seleção, são essenciais nos procedimentos de 
predição de valores genéticos e, portanto, na sele-
ção propriamente dita. 

Dentre os parâmetros genéticos e fenotípicos que 
podem auxiliar o direcionamento da seleção de ca-
feeiros mais promissores, citam-se as variâncias 
genéticas e fenotípicas, as herdabilidades e os pro-
gressos genéticos esperados. Pela importância da 
herdabilidade na predição de ganhos genéticos de 
um caráter, é fundamental que ela seja a mais real 
possível. Essa veracidade vai depender do controle 
experimental, do local e número de ano de experi-
mentação, da característica avaliada, do método 
de estimação e da natureza da unidade de seleção 
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004).

A herdabilidade diz respeito à proporção relativa das 
influências genéticas e ambientais na manifestação 
fenotípica dos caracteres e indica, portanto, o grau 
de facilidade ou dificuldade para melhorar determi-
nados caracteres. O coeficiente de herdabilidade (h2) 
pode variar de zero a 1. Quando h2 = 1, as diferenças 
fenotípicas entre os indivíduos são causadas unica-
mente por diferença genética entre eles. Quando h2 
= 0, a variabilidade do caráter não tem origem ge-
nética, não tendo, assim, correlação alguma entre 
o valor genético e o valor fenotípico da unidade de 
seleção Caracteres com herdabilidade baixa deman-
dam maiores cuidados e exigem métodos de seleção 
mais elaborados do que aqueles com herdabilidade 
alta, para se obterem ganhos genéticos satisfatórios 
(CRUZ; CARNEIRO, 2003).

O coeficiente de variação genético permite infe-
rir sobre a magnitude da variabilidade presente na 

https://doi.org/10.47621/M-SR.v.4.n.1.15.045


8

Estimativas de parâmetros genéticos em clones de café conilon para o estado do Espírito Santo

população em diferentes caracteres, possibilitando 
comparar os níveis de variabilidade genética presen-
te em diferentes genótipos, ambientes e caracteres 
(RESENDE, 2002).

Em estudos de estimativas de parâmetros genéticos 
envolvendo diferentes características e genótipos de 
café Conilon e robusta, Ferrão et al. (2003, 2008), 
Oliveira et al. (2010), Oliveira et al. (2010), Rodrigues 
et al. (2012), Mistro (2013), Vicentini (2013) e Carias 
et al. (2014) , verificaram que na análise de variância 
houve diferenças significativas (P<0,01) entre genó-
tipos, para a maioria das características, indicando 
a existência de variabilidade genética entre os ma-
teriais genéticos; o  coeficientes de determinação 
genotípico (H2) foi superior a 70% para a maioria das 
características, alcançando o valor superior a 95%.

Oliveira (2010) estimando parâmetros genéticos em 
60 clones de café Conilon para 14 características em 
ambientes do Estado do Espírito Santo, encontrou 
baixo coeficiente de determinação genotípico para 
78,50% dos caracteres. Esses resultados mostram 
grande influência do ambiente e a baixa variabilidade 
genética entre os clones estudados.

Rodrigues (2010) e Rodrigues et al. (2012) estudando 
um grupo de clones com diferentes épocas de matu-
ração de frutos no Espírito Santo verificou alta produti-
vidade média e variabilidade de comportamento entre 
os materiais genéticos indicando adequadas possibili-
dades de usos em programas de melhoramento.

Mistro (2013) estudando progênies de uma popula-
ção de café robusta na Estado de São Paulo, veri-
ficou elevada variabilidade genética. Os adequados 
resultados são bons indicativos para utilização da 
população em melhoramento via estratégia sexuada 
e ou assexuada (FERRÃO et al., 2017, 2019). 

Por intermédio da estimativa de parâmetros gené-
ticos, Vicentini (2013) estudou cinco características 
uma população de maturação e frutos tardios vi-
sando utilizar os resultados para seleção de clones 
e seleção recorrente (FERRÃO et al., 2017, 2019). 
Os resultados mostraram significativa variabilidade 
genética para produtividade, tamanho de grãos e 
uniformidade de maturação, evidenciando assim, a 
possibilidade de ganhos contínuos no melhoramento 
genético para essas características.

Usando o procedimento REML/BLUP para estima-

tiva de parâmetros genéticos, Carias et al. (2014) 
estudando um grupo de clones do Incaper com di-
ferentes épocas de maturação de frutos verificaram 
no geral baixa magnitude dos valores genéticos. A 
maior herdabilidade foi para o grupo de maturação 
intermediária, seguido pelos precoce e tardio. A acu-
rácia foi de 0,68, 0,69 e 0,18 para os grupos precoce, 
intermediário e tardio, respectivamente.

O objetivo do trabalho é estimar parâmetros genéti-
cos de clones de café Conilon envolvendo diferentes 
características para utilização em estratégias de me-
lhoramento genéticos para o Estado Espírito Santo.  

Espera-se que os resultados sejam importantes para 
uso de clones promissores para obtenção de novas 
cultivares clonais e propagadas por sementes e tam-
bém para seleção recorrente.

MATERIAIS E MÉTODOS

Trinta e oito clones de café Conilon selecionados com 
base na ampla variabilidade genética de lavouras do 
norte do Estado do Espírito Santo e duas variedades 
foram avaliados por sete colheitas em experimentos 
em condições não irrigadas nas Fazendas Experi-
mentais de Sooretama e Marilândia/Incaper, loca-
lizadas nesses dois municípios. Esses ambientes 
são representativos das condições agroclimáticas 
das regiões noroeste e nordeste do Estado, regiões 
essa, que são responsáveis por mais de 70% da pro-
dução de café do Espírito Santo. Os experimentos de 
campo foram conduzidos no delineamento de blocos 
casualizados com seis repetições em parcelas de 
duas plantas seguindo as recomendações técnicas 
da cultura do café Conilon (FERRÃO et al. (2012).

Com base em um banco de dados experimentais para 
as características, seguindo Cruz, Regazzi (1997), 
Cruz e Carneiro (2003) e Cruz, Carneiro e Regazzi 
(2004), foram realizadas as estimativas dos parâme-
tros genéticos, como a variância genética, variância 
ambiental, variância da interação genótipos x ambien-
tes, coeficiente de variação genética e herdabilidade.

Foram realizadas a análise de variância e estimados 
os parâmetros genéticos por local, Marilândia e So-
oretama. Em seguida foram realizadas as análises 
estatísticas conjuntas. 
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ANÁLISES DE VARIÂNCIA E ESTIMAÇÃO DE 
PARÂMETROS GENÉTICOS

Realizaram-se as análises de variância das caracte-
rísticas dos genótipos, com base na média de par-
celas, visando avaliar a existência de variabilidade 
genética entre os tratamentos. Utilizou-se o seguinte 
modelo estatístico:

Yij =μ + Gi + βj + εij

em que:

Yij = valor fenotípico da ij-ésima observação referen-
te ao i-ésimo genótipo no j-ésimo bloco;

μ = média geral do caráter;

Gi = efeito do i-ésimo genótipo (i = 1, 2, 3, ... , g; g = 40);

βj = efeito do j-ésimo bloco (j = 1, 2, ... , r; r = 4 ou 
6); e

εij = efeito do erro experimental, sendo εij   NID (0, σ2).

Como os genótipos avaliados não representam uma 
amostra da variabilidade do conilon do norte do Es-
tado do Espírito Santo, sendo os resultados válidos 
apenas para os materiais genéticos em questão, o 
efeito de genótipo foi considerado fixo no modelo. 
Assim, a hipótese testada pela estatística F é H0: Gi 

= 0 para todo i. 

O esquema da análise de variância, com as esperan-
ças dos quadrados médios [E(QM)], considerando-
-se o efeito de genótipo como fixo, segundo Steel e 
Torrie (1960), é apresentado no Quadro 2.

em que:

σ2  = componente de variância devido ao erro expe-
rimental;

σb2 = componente de variância devido ao bloco; e

Φg = componente quadrático associado ao efeito fixo 
de genótipos.

sendo:

As estimativas dos componentes de variância as-
sociados aos efeitos aleatórios, dos componentes 
quadráticos associados aos efeitos fixos e dos pa-
râmetros genéticos e não-genéticos, foram obtidas 

com informações das esperanças de quadrados mé-
dios da análise de variância, segundo as expressões 
apresentadas por Cruz e Regazzi (1997) e Cruz e 
Carneiro (2003).

a) Variância fenotípica entre médias de tratamentos
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c) Variância de ambiente entre médias de tratamentos
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As estimativas dos componentes de variância associados aos efeitos aleatórios, dos componentes quadráticos 
associados aos efeitos fixos e dos parâmetros genéticos e não-genéticos, foram obtidas com informações das 
esperanças de quadrados médios da análise de variância, segundo as expressões apresentadas por Cruz e Regazzi 
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Para a realização de análise conjunta envolvendo as fontes de variações individuais, as interações simples e 
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e) Coeficiente de variação ambiental
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Para a realização de análise conjunta envolvendo as 
fontes de variações individuais, as interações sim-
ples e tripla, foi utilizado o seguinte modelo estatís-
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Para a realização de análise conjunta envolvendo as fontes de variações individuais, as interações simples e 

tripla, foi utilizado o seguinte modelo estatístico: 
 

Yiikjm = μ  + Gi + Lk + GLik + (B/A)/Ljkm +εAikm + Aj  
+GAij + ALjk + GALijk + εBijlkm 

 
em que: 

 μ = média geral; 

σ 2 =
QMR

r

CVe = 100 QMR
µ

GAij, GLik e ALjk = efeitos das interações de primeira 
ordem entre genótipos e anos, genótipos e locais e 
locais e anos, respectivamente; 

GALijk = efeito da interação tripla entre genótipos, 
anos e locais;

(B/A)/Ljkm = efeito de blocos dentro de anos dentro 
de locais;

εAikm = erro aleatório A; e 

εBiijkm = erro aleatório B.

sendo:

i = 1, 2, ... , g ; g = 40
j = 1, 2, ... , a ; a = 5
k = 1, 2, ... , l ;  l = 2
m= 1, 2, ... , r ; r = 4 ou 6

Para esse modelo, o esquema de análise de variân-
cia das esperanças dos quadrados médios é apre-
sentado no Quadro 3, em que anos e locais foram 
considerados aleatórios e genótipos fixos.

Quadro 3 – Esperança dos quadrados médios, considerando-se o modelo da análise conjunta, em 
blocos casualizados, com interação tripla, anos e locais aleatórios e genótipos fixos

 Gi , Aj e Lk = efeito de genótipos, anos e locais, respectivamente;    

GAij, GLik e ALjk = efeitos das interações de primeira ordem entre genótipos e anos, genótipos e locais e locais 
e anos, respectivamente;  

GALijk = efeito da interação tripla entre genótipos, anos e locais; 
(B/A)/Ljkm = efeito de blocos dentro de anos dentro de locais; 
εAikm = erro aleatório A; e  
εBiijkm = erro aleatório B. 
 

sendo: 
 
 i = 1, 2, ... , g ; g = 40 
 j = 1, 2, ... , a ; a = 5 

k = 1, 2, ... , l ;  l = 2 
m= 1, 2, ... , r ; r = 4 ou 6 

 
Para esse modelo, o esquema de análise de variância das esperanças dos quadrados médios é apresentado no Quadro 
3, em que anos e locais foram considerados aleatórios e genótipos fixos. 
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com interação tripla, anos e locais aleatórios e genótipos fixos 
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L x A (l-1)(a-1) QMLA σ2εb + gσ2b + rgσ2al 
G x A x L (g-1)(a-1)(l-1) QMGAL σ2εb + rασ2gal 
Erro B (r-1)(a-1)(g-1)l QMEb σ2εb 

1−
=

g
gα  

 
Para testar a significância das diferentes fontes de variações, utilizaram-se as seguintes expressões para o teste F: 
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Locais (L) - 
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+
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QMGAL
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Para testar a significância das diferentes fontes de 
variações, utilizaram-se as seguintes expressões 
para o teste F:
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 Gi , Aj e Lk = efeito de genótipos, anos e locais, respectivamente;    

GAij, GLik e ALjk = efeitos das interações de primeira ordem entre genótipos e anos, genótipos e locais e locais 
e anos, respectivamente;  

GALijk = efeito da interação tripla entre genótipos, anos e locais; 
(B/A)/Ljkm = efeito de blocos dentro de anos dentro de locais; 
εAikm = erro aleatório A; e  
εBiijkm = erro aleatório B. 
 

sendo: 
 
 i = 1, 2, ... , g ; g = 40 
 j = 1, 2, ... , a ; a = 5 

k = 1, 2, ... , l ;  l = 2 
m= 1, 2, ... , r ; r = 4 ou 6 

 
Para esse modelo, o esquema de análise de variância das esperanças dos quadrados médios é apresentado no Quadro 
3, em que anos e locais foram considerados aleatórios e genótipos fixos. 
 
 
 
 
Quadro 3 – Esperança dos quadrados médios, considerando-se o modelo da análise conjunta, em blocos casualizados, 

com interação tripla, anos e locais aleatórios e genótipos fixos 
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Locais (L) l-1 QML σ2εb + aσ2εa + gσ2b + rgσ2al + rgaσ2e 
Genótipos (G) g-1 QMG σ2εb + aσ2εa + rασ2gal + raασ2gl + rlασ2ga + ralΦg 
G x L (g-1)(l-1) QMGL σ2εb + aσ2εa + rασ2gal + raασ2gl  
Erro A (r-1)(g-1)l QMEa σ2εb + aσ2εa 
Anos (A) a-1 QMA σ2εb + gσ2b + rgσ2al + rglσ2a 
G x A (g-1)(a-1) QMGA σ2εb + rασ2gal + rlασ2ga 
L x A (l-1)(a-1) QMLA σ2εb + gσ2b + rgσ2al 
G x A x L (g-1)(a-1)(l-1) QMGAL σ2εb + rασ2gal 
Erro B (r-1)(a-1)(g-1)l QMEb σ2εb 

1−
=

g
gα  

 
Para testar a significância das diferentes fontes de variações, utilizaram-se as seguintes expressões para o teste F: 
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QMGAL
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 Gi , Aj e Lk = efeito de genótipos, anos e locais, respectivamente;    

GAij, GLik e ALjk = efeitos das interações de primeira ordem entre genótipos e anos, genótipos e locais e locais 
e anos, respectivamente;  

GALijk = efeito da interação tripla entre genótipos, anos e locais; 
(B/A)/Ljkm = efeito de blocos dentro de anos dentro de locais; 
εAikm = erro aleatório A; e  
εBiijkm = erro aleatório B. 
 

sendo: 
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m= 1, 2, ... , r ; r = 4 ou 6 
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3, em que anos e locais foram considerados aleatórios e genótipos fixos. 
 
 
 
 
Quadro 3 – Esperança dos quadrados médios, considerando-se o modelo da análise conjunta, em blocos casualizados, 

com interação tripla, anos e locais aleatórios e genótipos fixos 
 

FV GL QM E(QM) 
(B/L)/A (r-1)al QMB σ2εb + aσ2εa + gσ2b 
Locais (L) l-1 QML σ2εb + aσ2εa + gσ2b + rgσ2al + rgaσ2e 
Genótipos (G) g-1 QMG σ2εb + aσ2εa + rασ2gal + raασ2gl + rlασ2ga + ralΦg 
G x L (g-1)(l-1) QMGL σ2εb + aσ2εa + rασ2gal + raασ2gl  
Erro A (r-1)(g-1)l QMEa σ2εb + aσ2εa 
Anos (A) a-1 QMA σ2εb + gσ2b + rgσ2al + rglσ2a 
G x A (g-1)(a-1) QMGA σ2εb + rασ2gal + rlασ2ga 
L x A (l-1)(a-1) QMLA σ2εb + gσ2b + rgσ2al 
G x A x L (g-1)(a-1)(l-1) QMGAL σ2εb + rασ2gal 
Erro B (r-1)(a-1)(g-1)l QMEb σ2εb 

1−
=

g
gα  

 
Para testar a significância das diferentes fontes de variações, utilizaram-se as seguintes expressões para o teste F: 

 

Blocos (B) - 
aQME

QMBF =  

 

Locais (L) - 
a

b

QMEQMLA
QMEQMLF
+
+

=  

 

Anos (A) - 
QMLA
QMAF =  

 

Genótipos (G) - 
QMGLQMGA

QMGALQMGF
+

+
=  

 

G x L - 
a

b

QMEQMGAL
QMEQMGLF
+
+

=  

G x A - 
QMGAL
QMGAF =  

 

L x A - 
b

a

QMEQMB
GMEQMLAF

+
+

=  

 

G x A x L - 
bQME

QMGALF =  

 
As análises de variâncias e a obtenção das estimativas de parâmetros genéticos foram realizadas utilizando o programa 
GENES (CRUZ, 2001, 2006). 

 
 
 
 
 

As análises de variâncias e a obtenção das estima-
tivas de parâmetros genéticos foram realizadas utili-
zando o programa GENES (CRUZ, 2001, 2006).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

A quantificação da variabilidade genética e a esti-
mação de parâmetros genéticos são de fundamental 
importância em programas de melhoramento, pois 
possibilitam conhecer a estrutura genética da po-
pulação. No entanto, deve-se atentar para o fato de 
as diferenças nas estimativas dos parâmetros gené-
ticos, encontrados na mesma espécie por diversos 
autores, serem conseqüências, principalmente, dos 
diferentes métodos utilizados na sua determinação, 
dos distintos materiais genéticos analisados, das di-
ferentes condições ambientais e da época e idade de 
avaliação, dentre outros fatores (FALCONER, 1981; 
VENCOVSKY, 1987 apud FERRÃO et al. 2017, 2019).

Os resultados das análises de variâncias individuais, 
médias, coeficiente de variação, variância genotípica 
e coeficiente de determinação, para a característica 
produtividade média de grãos (PMG) nos cinco anos 
(colheitas) de genótipos de café Conilon para Soo-
retama e Marilândia, ES, encontram-se nos Tabela 
1. Podem-se verificar para essa característica nos 
dois locais, pelo teste F, diferenças (P<0,01 ou 0,05) 
entre genótipos, indicando assim. Esse fato indica 
a variabilidade entre os materiais genéticos. A pre-
sença de variabilidade genética significativa dos ma-
teriais genéticos para as diferentes características, 
associadas às adequadas produtividades médias de 

grãos em condições não irrigada, nos dois locais e 
nos diferentes anos, são indicativos favoráveis para 
a realização de melhoramento para as caracterís-
ticas, tornando possível a identificação de clones 
superiores e a obtenção de ganhos genéticos con-
sideráveis com suas utilizações em programas de 
melhoramento. Ademais, essa condição mostra-se 
favorável ao estudo de divergência genética, em vir-
tude da existência de razoável variabilidade genética 
entre os materiais, proporcionando, assim, facilidade 
para a  discriminação dos genótipos e identificação 
de combinações híbridas mais favoráveis.

Para a maioria dos anos e locais para a caracterís-
tica PMG os coeficientes de variação experimental 
(CVe) estiveram no intervalo 15,83%a 26,24%, per-
centagens essa, dentro da faixa considerada aceitá-
vel para experimentação em culturas perenes (GO-
MES, 1978).

Os CVe um pouco mais elevados podem estar asso-
ciados às seguintes causas: longo ciclo da cultura; 
grande tamanho dos experimentos, dificultando a 
escolha de uma área com solo uniforme; respostas 
diferenciadas dos genótipos aos estresses de altas 
temperaturas e seca; respostas diferenciadas dos 
materiais à incidência de pragas e doenças, a ventos 
e podas; e mudanças nas equipes de trabalhos, que 
fizeram as avaliações dos experimentos.

Verificou-se que as médias de produção de grãos 
beneficiados (PMG) foram diferentes nos dois locais 
e nas cinco colheitas. Em Sooretama, as maiores 
PMG foram na segunda (3.439,75 kg/ha) e quarta 
(4.228,41 kg/ha) colheitas e a menor PMG, na pri-
meira colheita (1.252,23 kg/ha). Em Marilândia, as 
melhores colheitas foram a segunda (3.336,94 kg/
ha) e a terceira (3.267,11 kg/ha), sendo a colheita in-
ferior também a primeira (971,15 kg/ha). Em ambas 
as localidades, verificaram-se efeitos da bienalida-
de a partir da terceira colheita, concordando com os 
resultados de Ferrão et al. (2003, 2008). Os fatores 
que contribuíram para as baixas produtividades em 
alguns anos foram: as colheitas iniciais, em que as 
plantas não estavam totalmente formadas para ex-
pressar seus potenciais produtivos; a baixa precipi-
tação pluviométrica, a inadequada distribuição de 
chuvas e a falta de suplementação de água por irri-
gação; as altas temperaturas; e os efeitos da bienali-
dade e das podas realizadas, com reflexo na produ-
ção, principalmente na colheita seguinte.
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As estimativas dos componentes que expressam a 
variabilidade genotípica (Φg) são muito importantes 
em um programa de melhoramento, pois, quanto 
maior as suas magnitudes, mais heterogêneos os ge-
nótipos avaliados e maior a possibilidade de selecio-
nar materiais genéticos superiores, visando ao seu 

uso como progenitores. Observaram-se diferenças 
nas estimativas da variabilidade de comportamentos 
para a variabilidade genotípica (Φg) para PMG no in-
tervalo de 95.902,89 a 1.244.839,62 nas diferentes 
localidades e colheitas. Esses resultados são concor-
dantes com os obtidos por Ferrão et al. (2003, 2008).

Tabela 1. Análise de variância, média, coeficientes de variação e estimativas de parâmetros ge-
néticos da característica produtividade média de grãos (PMG), de 40 genótipos de café Conilon 
avaliados em cinco colheitas. Sooretama e Marilândia, ES

** significativo a 1% de probabilidade, pelo teste F.

Os coeficientes de determinação genotípico (H2) 
para PMG de 83,20%,  estimada a partir das médias 
dos tratamentos  foram semelhante aos de Ferrão et 
al. (2003, 2008) e  Esses resultados evidenciam a 
predominância da variabilidade genética em relação 
à ambiental e, também, condições favoráveis para a 
realização de seleção e melhoramento nas duas lo-
calidades, pois, através das elevadas estimativas de 
H2, são verificadas as confiabilidades como os va-
lores fenotípicos representam os valores genotípicos 
dos materiais genéticos estudados. Esses valores 
podem ser considerados elevados, em razão da va-
riabilidade genética do material estudado e das boas 
condições experimentais (RAMALHO et al., 1993). 

Na Tabela 2, encontram-se os resultados das análi-
ses de variância conjunta envolvendo os dois locais 
e as cinco colheitas, bem como as médias gerais, os 
CVe e as estimativas de parâmetros genéticos para 

os 14 caracteres estudados. Verificaram-se diferen-
ças para genótipos (G) pelo teste F (P<0,01) para to-
das as características estudadas, exceto para CeCo 
e UMI, mostrando, assim, a variabilidade genética ex-
pressa nos materiais genéticos estudados. Não houve 
diferenças (P<0,05) com relação a anos (A) e locais 
(L) para a maioria dos caracteres, mostrando a se-
melhança dos locais e anos, em que foram avaliados 
os genótipos. As significâncias (P< 0,01 ou P<0,05) 
das interações L x A e G x A x L para todos os carac-
teres evidenciam os comportamentos diferenciados 
dos genótipos nos diferentes locais e anos, indicando 
a necessidade de atenção para as variações tempo-
rais, para estratificação de ambientes e para os es-
tudos de adaptabilidade e estabilidade. Tais estudos 
oferecem maior segurança aos melhoristas no plane-
jamento, execução e recomendação de cultivares em 
um programa de melhoramento (CRUZ; CARNEIRO, 
2004; FERRÃO et al., 2017, 2019). 

Estimativas de parâmetros genéticos em clones de café conilon para o estado do Espírito Santo

 
 
 
 
 
 
 
Tabela 1. Análise de variância, média, coeficientes de variação e estimativas de parâmetros genéticos da característica produtividade 

média de grãos (PMG), de 40 genótipos de café Conilon avaliados em cinco colheitas. Sooretama e Marilândia, ES 
 
 Quadrados Médios para Produtividade Média de Grãos (PMG), (kg/ha) 

Sooretama Marilândia 
FV GL Ano 1  Ano 2 Ano 3 Ano 4 Ano 5 Ano 1 Ano 2 Ano 3 Ano 4 Ano 5 
Blocos 3 184586,40 54328,26 328696,98 1866708,18 584859,34 368916,73 293056,10 124674,90 101849,07 225198,29 
Genótipos 39 660260,67** 4709139,52** 4283646,26** 5766170,43** 5724346,63** 446786,51** 2917403,02** 2147580,83** 3612638,89** 2099742,23** 
Resíduos 117 57240,11 547243,16 316848,27 965728,25 744988,15 63174,94 279309,94 317085,22 138154,04 214626,17 
Médias  1252,23 3439,75 2731,30 4228,41 3289,68 971,15 3336,94 3267,11 2197,25 2194,38 
CVe (%)  19,10 21,51 20,60 23,24 26,24 25,88 15,83 17,24 16,92 21,11 

gφ̂   150755,14 1040474,09 991699,50 1200110,55 1244839,62 95902,89 659523,27 457623,90 868621,21 471279,01 

H2  0,913 0,884 0,926 0,832 0,870 0,858 0,904 0,852 0,962 0,898 
** significativo a 1% de probabilidade, pelo teste F. 
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Tabela 2.Análise de variância conjunta, média geral, coeficientes de variação e estimativas de pa-
râmetros genéticos de 14 características envolvendo 40 genótipos de café Conilon, avaliados em 
cinco colheitas. Sooretama e Marilândia, ES

* e ** significativos a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F. C = período em número de dias, da florada principal à com-
pleta maturação dos frutos (dias); PMG = produtividade média de grãos (kg/ha); CeCo = relação café cereja e café coco; CeBe = relação 
café cereja e café beneficiado; CoBe = relação café coco e café beneficiado; GCHO = porcentual de grãos “chochos”; GCHA = porcentual 
de grãos “chatos”; GMO = porcentual de grãos “ mocas”; UMI = porcentagem de umidade do grão na colheita; P17, P15, P13, P11  e PM 
= porcentual de peneiras 17, 15, 13, 11 e peneira média, respectivamente,. IT= interação temporal GxA;interação regional GxL; e ITR = 
interação temporal e regional GxAxL.

No desdobramento da interação em temporal (IT), 
regional (IR) e temporal regional (ITR), para os 14 
caracteres estudados (Tabela 2), verificaram os se-
guintes R2 médios (%): ITGxA = 42,24, com variação 
de 35,35 a 57,43; IRGxL = 14,26, com intervalo de 
6,19 a 17,75; e ITRGxAxL = 43,50, com porcentagens 
de 30,79 a 57,48. Maior atenção do melhorista, no-
vos métodos e novos estudos e estratégias devem 
ser priorizados nos programas de melhoramento, 
visando diminuir, principalmente, a interação tempo-
ral, pois esta tem proporcionado as maiores insegu-
ranças e prejuízos para os produtores rurais (CRUZ; 
CARNEIRO, 2003).

Os coeficientes de determinações genotípicos (H2) 
superiores a 70,00%, em 11 das 14 variáveis estuda-
das, associados aos elevados CVg e CVg/CVe para a 
maioria dos caracteres e médias elevadas, reforçam 
a hipótese de se ter sucesso em programas de me-
lhoramento utilizando esses materiais genéticos. 

Importadores de café vêm, cada vez mais, exigindo 
nas compras de cafés Robustas produto com alta qua-
lidade e com grãos grande, semelhante às sementes 
de café arábica. As variabilidades apresentadas na 
população para tamanho de cereja e uniformidade de 

maturação significam a possibilidade de, através de 
aplicação do melhoramento para as citadas caracte-
rísticas, obter cultivares superiores em qualidade e 
de grãos grandes e com alta produtividade. Tais re-
sultados vão de encontro às exigências do produtor, 
do industrial, do exportador e do consumidor.

Os resultados indicaram condições favoráveis e a 
possibilidade de êxito no melhoramento utilizando os 
clones deste estudo no Programa de Melhoramento 
Genético do Incaper, no Estado do Espírito Santo, 
pelas seguintes questões: manifestação de alta va-
riabilidade genética na maioria das características 
estudadas; elevado potencial de produção dos clo-
nes, em comparação com as cinco testemunhas, em 
que o rendimento médio de grãos beneficiados nas 
cinco colheitas, nos dois locais; os CVe, na maioria 
dos caracteres inferiores a 30%, o que mostra boa 
precisão experimental; as elevadas estimativas de 
variabilidade genotípica (Φg) indicaram a possibili-
dade de êxito nos trabalhos, pela possível predomi-
nância dos efeitos genéticos sobre os ambientais; os 
elevados coeficientes de determinação (H2), em que, 
para a maioria das variáveis, foi superior a 76,00%, 
evidenciando a maior importância da variância de 
causas genéticas em relação às de causas ambien-
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Tabela 2.Análise de variância conjunta, média geral, coeficientes de variação e estimativas de parâmetros genéticos de 14 características envolvendo 40 
genótipos de café Conilon, avaliados em cinco colheitas. Sooretama e Marilândia, ES 

 

  Quadrados Médios 
FV GL C PMG CeCo CeBe CoBe GCHO GCHA GMO UMI P17 P15 P13 P11 PM 
(B/L)/A 30 370,0 413287,4 0,11 0,93 0,19 315,9 31,4 40,4 16,9 33,6 33,2 15,8 38,3 0,19 
Locais (L) 1 58648,7 141567990,2 2,14 27,04 1,46 7857,1 227,6 230,7 15,9 4548,6 11035,8 5041,9 10945,6 47,76 
Genótipos (G) 39 10809,2** 11126493,7** 0,15     4,17** 0,66** 886,2 612,8** 629,9** 14,45 3167,7** 5532,5** 4773,9** 3996,4** 21,36** 
L x G 39 1415,5** 2442410,4 0,19 0,88 0,19 449,2** 118,4** 127,6** 15,6 235,4 389,7 407,3 306,9** 1,04 
Erro A 234 175,9 608601,7 0,04 0,36 0,69 92,9 26,9 28,8 13,43 16,65 41,25 30,26 30,,26 0,20 
Anos (A) 4 25694,6 268032614,2 5,19 38,08 10,90 27679,9 4241,1 4067,5 996,89 16189,3* 9679,9 15615,7 9809,2 80,66 
G x A 156 1014,4* 2154550,1 0,11 1,29 0,20 387,6** 43,3 46,3 18,2 284,6* 535,8** 472,5** 236,8** 0,72 
L x A 4 27694,8** 78646997,7** 3,76** 103,06** 12,65** 9428,3** 2258,6** 2261,8** 235,2** 1351,6** 4158,1** 2872,2** 3066,7** 13,73** 
G x A x L 156 625,1** 2545152,6** 0,14** 2,03** 0,23** 222,4** 49,6** 50,4** 16,2* 209,8** 299,8** 320,5** 161,5** 0,75** 
Erro B 936 152,6 303399,4 0,040 0,31 0,06 91,9 18,4 20,3 13,4 17,9 34,9 34,7 27,7 0,19 
Médias  260,18 2690,82 2,31 4,15 1,82 12,78 81,78 18,22 13,94 9,96 36,00 39,41 14,61 13,82 
CVe(%)  4,75 20,47 8,65 13,49 13,24 75,03 5,24 24,70 26,26 42,57 16,42 14,96 36,02 3,18 

gφ̂   225,11 226867,14 0,000 0,101 0,012 6,29 12,51 12,66 -0,077 71,44 122,67 105,36 90,35 0,509 

ga
2σ̂   170,92 490868,20 0,023 0,639 0,078 56,96 13,97 13,94 1,36 8,23 25,82 17,82 18,94 0,085 

gl
2σ̂   37,40 -19887,32 0,002 -0,059 -0,002 11,00 2,936 3,34 -0,030 1,31 4,08 4,45 6,96 0,013 

la
2σ̂   170,92 490868,20 0,003 0,639 0,078 56,96 13,97 13,94 1,36 8,23 25,82 17,82 18,94 0,085 

gal
2σ̂   115,16 546427,90 0,023 0,419 0,042 31,81 7,610 7,35 0,687 46,77 64,55 69,64 32,60 0,137 

H2  0,833 0,816 -0,133 0,969 0,755 0,291 0,817 0,804 -0,214 0,902 0,887 0,883 0,904 0,953 
CVg (%)  5,77 17,70 - 7,656 6,106 19,63 4,32 19,53 - 84,85 30,77 26,05 65,06 5,16 
CVg/Cve  1,22 0,865 - 0,570 0,461 0,262 0,824 0,791 - 1,99 1,87 1,74 1,81 1,62 
IT GxA (R2%)  50,89 40,57 38,27 36,33 41,83 53,66 35,35 36,01 47,44 51,43 57,43 52,81 49,86 41,52 
IR GxL (R2%)  17,75 11,50 15,84 6,19 9,99 15,55 24,16 24,80 10,19 10,64 10,44 11,38 16,15 14,99 
ITR GxAxL (R2%)  31,36 47,93 45,89 57,48 48,18 30,79 40,50 39,20 42,37 37,93 32,13 35,81 33,99 43,50 

* e ** significativos a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F. C = período em número de dias, da florada principal à completa maturação dos 
frutos (dias); PMG = produtividade média de grãos (kg/ha); CeCo = relação café cereja e café coco; CeBe = relação café cereja e café beneficiado; CoBe = 
relação café coco e café beneficiado; GCHO = porcentual de grãos “chochos”; GCHA = porcentual de grãos “chatos”; GMO = porcentual de grãos “ mocas”; 
UMI = porcentagem de umidade do grão na colheita; P17, P15, P13, P11  e PM = porcentual de peneiras 17, 15, 13, 11 e peneira média, respectivamente,. 
IT= interação temporal GxA;interação regional GxL; e ITR = interação temporal e regional GxAxL. 
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tais na expressão do fenótipo; os bons CVg, que cor-
respondem ao desvio-padrão genético, constituíram 
um indicador da grandeza relativa das mudanças em 
um caráter que podem ser obtidas por meio da sele-
ção ao longo do melhoramento; e a adequada rela-
ção de CVg/CVe, com magnitudes entre 0,70 e 2,0 na 
maioria dos caracteres estudados, significa indicati-
vos da maior importância dos efeitos genéticos sobre 
o ambiental no melhoramento. Esses resultados vão 
ao encontro de Ferrão et al. (2017, 2017) referentes 
as diretrizes e estratégias utilizadas para êxito em 
programa de melhoramento genético de café Coni-
lon para as condições edafoclimáticas do Estado do 
Espírito Santo. 

CONCLUSÕES

Estratégias adequadas de melhoramento requerem 
conhecimentos da estrutura genética da espécie em 
estudo da herdabilidade, das características que se de-
sejam melhorar. As estimativas desses parâmetros em 
uma espécie são função, principalmente, dos métodos 
utilizados na sua determinação, dos diferentes mate-
riais genéticos analisados, das condições ambientais, 
da idade de avaliação e do controle experimental.

As diferenças significativas nos níveis de 1 ou 5%, 
pelo teste F, nas análises de variâncias individual 
e conjunta dos dois locais, para Produtividade de 
grãos (PMG) entre outras características avaliadas, 
evidenciaram, a existência de variabilidade genética 
nos materiais genéticos estudados.

Os elevados coeficientes de determinação genotípico 
(H2) e dos coeficientes de variação genéticos (CVg), 
associados às altas produtividades e à variabilida-
de genética expressadas, indicaram a possibilidade 
de se terem êxitos em programas de melhoramento 
genético nos locais de Sooretama e Marilândia, que 
são ambientes representativos de mais de 70% da 
produção café conilon do Estado do Espírito Santo.

Na análise de variância conjunta, envolvendo os ca-
racteres estudados, as diferentes interações apre-
sentaram os seguintes R² médios e intervalos: inte-
ração temporal (ITGxA), R² = 42,24%, com variação 
de 35,35 a 57,43%; interação regional (IRGxL), R2 

=14,26%, com intervalo de 6,19 a 17,75%; interações 
temporal e regional (ITRGxAxL), R2 = 43,50%, com 
porcentagem variando de 30,79 a 57,48% entre os 
caracteres. Os resultados dessas interações eviden-

ciaram a necessidade de estratégias no melhora-
mento visando à maior atenção à interação tempo-
ral, maior acurácia nos resultados e maior segurança 
para o produtor rural.

No geral os resultados expressam a existência de 
maior variabilidade genética em relação a ambiental, 
que associados aos adequados coeficientes de va-
riações genotípicos (CVg) superior aos coeficientes 
de variação ambiental (CVe) no geral, reforçam as 
condições adequadas para execução do programa 
de melhoramento para se obter sucesso nos traba-
lhos de seleção.
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