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O genoma de Coffea arabica é composto por 44 cromossomos (2n = 4x), o
dobro do ntimero de cromossomos Coffea canephora, e das demais espécies de
Coffea (KRUG & MENDES, 1940; BOUHARMOUNT, 1959; KAMMACHER
& CAPOT, 1972; CHARRIER, 1978). C. arabica ¢ uma espécie alotetraploide
originada da hibridacdo natural de C. canephora (progenitor masculino) e C.
eugenioides (progenitor feminino) (LASHERMES et al., 1999).

O cultivo de C. arabica e C. canephora faz da cafeicultura uma importante
atividade econdémica, com representativa produ¢io na América, Africa e Asia
(FAO, 2003, CONAB, 2014).

1. PESQUISAS EM Coffea NA ERA DA GENOMICA

A disponibilizagdo de informagdes gendmicas ¢ de fundamental importancia
para que a produgdo agricola continue a aumentar face a crescente populacdo
humana e das mudangas climaticas, e para reduzir o impacto ambiental das
atividades agricolas (MORREL et al., 2012).

Os primeiros dados de marcadores de DNA no cafeeiro foram obtidos
utilizando Polimorfismos de Tamanho de Fragmentos de Restricdo — RFLP, e
permitiu a constru¢do do primeiro mapa de ligacdo (PAILLARD et al., 1996).
Estes foram utilizados por um curto periodo devido a grande quantidade de DNA
requerida por tais marcadores, e & menor informatividade.

Durante os anos 1990, com o desenvolvimento da PCR surgiu um grande

numero de marcadores moleculares para avaliar a diversidade genética da espécie,
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construir mapas genéticos e identificar QTLs, como os Polimorfismos de DNA
amplificado ao acaso - RAPD e os Polimorfismos de comprimento de fragmentos
amplificados - AFLP. Um grande salto foi conseguido com o avanco das técnicas
de Sequéncias Simples Repetidas - SSR e Polimorfismo de Nucleotideo Unico -
SNP.

Nos tltimos anos, um grande avango tem ocorrido com as metodologias
de Sequenciamento de Nova Geragdo (NGS) (WILLIAMS et al., 1990; VOS et
al., 1995; LITT & LUTY, 1989; BROOKES, 1999; KOCHKO et al., 2010). O
enorme esfor¢o técnico de pesquisas com marcadores moleculares e processos
de sequenciamento de DNA ficou denominado como a Era da Gendmica
(RAMALHO & LAMBERT, 2004).

O sequenciamento de um genoma trata-se de desvendar as sequéncias
de nucleotideos do DNA de uma espécie. A primeira planta a ser sequenciada,
Arabidopsis thaliana, levou aproximadamente 10 anos para ter o primeiro
rascunho de seu genoma apresentado (Arabidopsis genome initiative, 2000). Hoje,
com a utilizagdo das segunda e terceira geragdes de sequenciadores (e.g. 454,
da Roche; SOLiD, da Applied Biosystems; Genome Analyzer Ile, da lllumina) e
poderosos programas de bioinformatica e modelagem computacional, os genomas
podem ser sequenciados, montados e relacionados a caracteristicas fenotipicas
especificas de cada genotipo em poucas semanas (NEPOMUCENO et al., 2012).

Ogenomade C. canephoraébastanteextenso,apresentandoaproximadamente
710 Mb (NOIROT et al., 2003), ¢ como C. arabica é tetraplode, este valor é
ainda maior. O tamanho do genoma da espécie modelo vegetal Arabdopsis
thaliana que teve todo genoma sequenciado de forma pioneira ¢ estimado em
125 Mb (Arabidopsis genome initiative, 2000). Portanto, esta grande diferenca
de tamanho fez com que a maior complexidade e o alto custo para sequenciar o
genoma inteiro do cafeeiro fosse um fator limitante quando o Projeto Genoma
Café brasileiro foi proposto no ano de 2002.

Para reduzir gastos com o sequenciamento de genomas, uma estratégia que
vem sendo bastante utilizada é o sequenciamento apenas do genoma estrutural
(Expressed Sequence Tags - EST) (RAMALHO & LAMBERT, 2004).

1.1. Sequenciamento do genoma do cafeeiro
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ESTs sdo sequéncias produzidas a partir de clones de cDNA. Estes clones
de cDNA sao geralmente organizados em grandes bibliotecas que fornecem
um retrato da expressao do gene em um tecido especifico ou em um 6rgao, em
diferentes estadios de desenvolvimento e sob diferentes condigdes ambientais.

Diferentes grupos de pesquisa tém produzido amplos conjuntos de sequéncias
EST em Coffea. No entanto, o numero de ESTs disponiveis publicamente
permanece baixo porque a maioria dessas sequéncias ¢ de propriedade privada.
Algumas instituicdes decidiram manter seus proprios recursos confidenciais
por um tempo (O Projeto Genoma Café Brasileiro, CENICAFE-https://alanine.
cenargen.embrapa.br/cafEST), enquanto outros (Nestlé, Institut de recherche
pour le développement -IRD - http://www.sgn.cornell.edu/content/coffee.pl) o
tornaram livremente disponiveis.

O Projeto Genoma Café Brasileiro gerou 130.792, 12.381 e 10.566
sequéncias EST de C. arabica, C. canephora e C. racemosa, respectivamente,
reunidos em 33.000 unigenes (VIEIRA et al., 2006). O grupo de pesquisa
CENICAFE produziu 32.961 ESTs de C. arabica cv. Caturra, originados dos
tecidos de folhas, frutos e flores, montados em 10.799 unigenes (MONTOYA &
VUONG, 2006).

Os estudos de desenvolvimento de sequéncias EST em C. canephora tém
sido conduzidos por diferentes grupos de pesquisa. No IRD francés, 10.420 ESTs
(montados em 5534 unigenes potenciais) foram produzidos a partir de bibliotecas
de cDNA de C. canephora obtidas de frutos e folhas (PONCET et al., 2000).
Incluindo os 47.000 ESTs, representando 13.175 unigenes, publicado pela Nestlé
e da Universidade de Cornell (LIN et al., 2005), um total de 55.694 sequéncias
estdo atualmente disponiveis, compreendendo o principal recurso publico para
a comunidade cientifica. A partir de duas cultivares de C. arabica (Catuai
vermelho e Bourbon vermelho), 1587 ESTs foram produzidos para desenvolver
um microarray de cDNA contendo 1.506 ESTs de folhas e raizes embrionarias
(De NARDI et al., 20006).

O GenBank oferece acesso a 187.715 ESTs de C. arabica, 70.407 ESTs
de C. canephora, e C. racemosa com 10.838 ESTs (agosto, 2014). Este tipo
de informagdo também ¢ possivel de se obter no banco de dados de EST da

Universidade de Cornell (http://www.sgn.cornell.edu/content/coffee.pl), que
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disponibilizou, em parceria com a Nestlé cerca de 47.000 ESTs provenientes de
cinco bibliotecas cDNAde C. canephora organizados por tipo de tecido (Lin et al.,
2005). Apos o agrupamento e montagem das sequéncias, 13.175 unigenes foram
identificados e usados para analise comparativa com os repertorios de genes de
Arabidopsis e de tomate (Solanum lycopersicum). Na comparagdo computacional
realizada, observou-se maior conservagdo das sequéncias entre C. canephora
e tomate (ambos do clado Euasterid) do que entre C. canephora e Arabidopsis
(clado Eurosid). Este numero consideravel de sequéncias representa um recurso
valioso para estabelecer um catalogo exaustivo de genes para o género Coffea. No
entanto, na auséncia de softwares robustos de previsao de genes especificos para
Coffea, recomenda-se que sejam realizados com algoritmos de previsao treinados
com os genes de Eurosids (GUYOT et al., 2009).

O projeto de sequenciamento do genoma completo de Coffea sé iniciou em
2010. Objetivou-se sequenciar 700 milhdes de pares de bases (Mb), utlilizando-
se tecnologias de sequenciamento de nova geracdo associadas a informagoes ja
disponiveis para o género, como de marcadores moleculares, bancos de sequéncias
parciais e mapas genéticos (BERTRAND, 2010). Pretendia-se, inicialmente,
sequenciar um exemplar de C. canephora, uma vez que a espécie possui genoma
diploide, o que o torna menos complexo do que o tetrapoide C. arabica. Os
resultados obtidos para C. canephora, um dos ancestrais de C. arabica, irdo
facilitar o subsequente sequenciamento dessa espécie tetraploide. As sequéncias
encontradas serdo uma importante ferramenta na localizacdo e identificagdo de
genes controladores de carateres de interesse agronomico. Portanto, serd possivel
desenvolver marcadores moleculares para selecionar variedades que apresentem
tais caracteristicas que permitam um incremento na qualidade da bebida, na
sustentabilidade e na viabilidade econdmica para a cultura (Bertrand, 2010).

O sequenciamento completo do genoma do café¢ (Coffea canephora) foi
publicado na revista Science no dia 5 de setembro de 2014 (DENOEUD et al.,
2014). Este projeto foi fruto de um consorcio internacional composto por 11 paises
— Brasil, Franga, Italia, Canada, Alemanha, China, Espanha, Indonésia, Australia,
India e Estados Unidos. Os inéditos resultados encontrados possibilitardo
prever o desenvolvimento de algumas caracteristicas de interesse agrondémico

e acelerar o melhoramento genético do cafeeiro de caracteristicas relacionadas
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a produtividade, precocidade, tolerancia a estresses climaticos e resisténcia a
doengas, por exemplo. O estudo comprovou, a partir de uma comparagao entre os
genomas do café, cha e cacau, que o surgimento da biossintese de cafeina ocorreu
independente e ndo oriunda de um ancestral comum, como se acreditava. Por
enquanto, o banco de dados resultante do sequenciamento estrutural do café esta
na Franga, mas a ideia ¢ trazé-lo para o Brasil, a exemplo do que foi gerado pelo
genoma funcional, que desde 2004, esta a disposicao das institui¢des de pesquisa
do Brasil e do exterior. Com o genoma de C. canephora sequenciado, se iniciam

as buscas pelo sequenciamento completo de C. arabica INFOCAFE, 2014).
1.2. Diversidade genética e DNA fingerprint

Ao longo do tempo os descritores morfoldgicos utilizados em espécies
inseridas em programas de melhoramento genético se tornardo insuficientes
para discriminar novas cultivares. Uma estratégia alternativa ¢ a utilizagdo de
marcadores moleculares com a finalidade de identificagdo genética, o que é
denominado DNA fingerprint. Esta técnica apresenta como principais vantagens
em relacdo a fenotipagem: i) a andlise do gendtipo sem interferéncias do
ambiente; ii) o alto polimorfismo presente no material genético; iii) o baixo
custo da genotipagem; iv) o curto tempo requerido para as analises moleculares
(RAMALHO & LAMBERT, 2004).

Marcadores de DNA ja foram utilizados com a finalidade de i) estimar a
diversidade genética e distinguir variedades crioulas de genotipos de populagdes
naturais (TESFAYE et al.,, 2013); ii) auxiliar na determinagdo da origem
geografica no processo de rastreabilidade dos produtos alimentares no momento
das transacOes comerciais; iii) caracterizacdo de germoplasma e andlise da
diversidade genética (LASHERMES et al., 1996, ANTHONY et al., 2002,
STEIGER et al., 2002).

Variagdo de DNA nuclear no café foi avaliado por meio de marcadores
moleculares como RFLP, RAPD (LASHERMES et al., 1999; DINIZ et al.,
2005; ANTHONY etal., 2002, SILVEIRA et al., 2003), AFLP (STEIGER et al.,
2002; ANTHONY et al., 2002) e SSR (COMBES et al., 2000; ANTHONY et
al., 2002; MONCADA & McCOUTH, 2004; MALUF et al., 2005; PONCET et
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al., 2006; AGGARWAL etal., 2007; SILVESTRINI et al., 2007, VIEIRA et al.,
2010, FERRAO et al., 2014), em que foi demonstrado que a variagdo genética no
género Coffea € baixo, especialmente entre variedades cultivadas de C. arabica.

Os dados de fingerprinting para ja disponiveis para C. canephora ¢ C.
arabica podem ser usados para construir uma base de dados de DNA de referéncia
que auxilie na identificagdo molecular de variedades, como ja foi sugerido
(AGGARWAL et al., 2004; HENDRE et al., 2008; VIEIRA et al., 2010).

Diversos marcadores moleculares estdo disponiveis para estabelecer a
origem das variedades de café para fins cientificos, mas ndo tem sido utlilizados
e validados para fins comerciais. Com o avanco da ciéncia forense na area
alimenticea, metodologias de analise de DNA comecaram a ser requeridos para
avaliar graos de café verdes ou torrados, dos grupos Arabica, Robusta ou em blends.
Este tipo de informagao pode ser aplicado para verificar possiveis contaminagdes,
permitir a rastreabilidade, e verificar a autenticidade do produto (TORNICASA
etal., 2010). A pesquisa sobre café neste campo ainda ¢ incipiente. Destacam-se a
utilizagdo de métodos baseados em PCR-RFLP (Spaniolas et al., 2006) e PCR em
tempo real (TORNICASA et al., 2010).

1.3. Cafeeiro geneticamente modificado

Os transgénicos normalmente apresentam ganhos de fun¢do, enquanto o
método convencional em muitas vezes ocorre perda de fun¢do, uma vez que muitos
alelos importantes sdo recessivos. Isto occorre uma vez que no melhoramento
classico milhares de genes sdo manipulados simultaneamente, enquanto nos
transgénicos trata-se de um ou poucos genes (GEPTS, 2002).

Os principais objetivos do uso da técnica de engenharia genética no cafeeiro
sdao desenvolver novas cultivares tolerantes a estresses bidticos e abidticos, como
pragas, doengas, herbicidas, seca, geada, além de materiais com alta qualidade da
bebida e baixos teores de cafeina.

Os estudos do transcriptoma do cafeeiro, a disponibilidade de muitas ESTs
de C. canephora e C. arabica, ¢ o desenvolvimento de bibliotecas gendmicas
abriram novas possibilidades na area de gendémica funcional de café. Isto vai

ajudar no direcionamento da insercdo da caracteristica de interesse, utilizando

124



PPGPV

varias ferramentas de transformagao,com o aumento de probabilidade de sucesso
e reducdo dos custos (MISHRA & SLATER, 2012).

Cafeeiros geneticamente modificados foram obtidos por diferentes grupos
de pesquisa do mundo, destacando-se o Brasil (ex. ALBUQUERQUE et al.,
2009), india(ex. KUMAR et al., 2006) e Franga (ex. RIBAS et al., 2011). Apesar
dos avangos significativos nos ultimos anos, a transformagao do café ainda nao
¢ um procedimento de rotina nos programas de melhoramento. Mishra & Slater

(2012) fizeram uma revisao detalhada sobre transformacao genética no cafeeiro.
1.4. Técnicas de edicio do genoma

Abordagens das genéticas evolutiva e quantitativa podem ser utilizadas para
identificar a localizagdo gendmica e o efeito de locos de importancia agronémica.
No entanto, a validacdo dos efeitos genéticos e o uso de alelos individuais em
programas de melhoramento de plantas demanda alto investimento de tempo
e dinheiro (BERNARDO, 2008). Espera-se que a selecdo gendmica acelere
a introgressdo de alelos multiplos favoraveis em populagdes reprodutoras.
Em programa de introgressdo assistida por marcadores, grandes segmentos
cromossomicos sdo introduzidos, o que limita o uso de retrocruzamentos para
testar o efeito genético de alelos individuais, e aumenta o risco de que uma
introgressdo de variagdo indesejada esteja associada (MORREL et al., 2012).

Tecnologias direcionadas de edicdo de genomas podem proporcionar
oportunidades interessantes para alterar nucleotideos individuais e pequenas
regides de genes nativos. O recente desenvolvimento destas tecnologias de edigdes
especificas de genoma, como as nucleases de dedos de zinco (WEINTHAL et al.,
2010) e nucleases TALE (transcription activator—like effector) (BOGDANOVE
& VOYTAS, 2011) oferecem um grande potencial para resolver os problemas
mencionados anteriormente. Essas tecnologias fazem uso de nucleases de
sequéncias especificas que clivam os locos alvos, permitindo a criagdo de pequenas
inser¢des e delecdes (indels), a insercao de segmentos de DNA ou mesmo a
substitui¢io de alelos individuais. E até possivel conseguir substituir sequéncias
que causam mutacgdes deletérias em linhagens elites (CHARLESWORTH &

WILLIS, 2009). Ambos os métodos de nucleases de dedos de zinco e nucleases
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TALE tém sido aplicados com sucesso para culturas vegetais, e seus impactos
esperados para o melhoramento de plantas sdo enormes (SHUKLA et al., 2009;
MORBITZER et al., 2010).

Uma vez que os ciclos de melhoramento do cafeeiro sdo longos, recomenda-
se que estudos nesta drea comecem a ser desenvolvidos. As técnicas de edigdo de
genoma podem vir a contribuir na obten¢do de caracteristicas especificas com

maior eficacia e rapidez, e menor custo.

1.5. Mapeamento genético

A maioria dos mapas genéticos interespecificos de café foram construidos
para identificar QTLs envolvidos em caracteristicas contrastantes existentes
em varias espécies selvagens. Mapas genéticos de C. canephora e cruzamentos
interespecificos estdo disponiveis (PAILLARD et al., 1996; KY et al., 2000;
LASHERMES et al., 2001; HERRERA et al., 2002, AKAFFOU et al., 2003;
COULIBALY et al., 2003; LEFEBVRE-PAUTIGNY et al.,, 2010, dentre
outros). Essas informacgdes disponiveis para C. canephora sao importantes para
que um mapa consenso seja criado para espécies de Coffea.

Mapas genéticos para C. arabica sdo mais escassos devido a algumas razdes,
como a complexidade de um genoma tetraploide, o alto nivel de homozigose e o
pequeno nimero de polimorfismos (PEARL et al 2004; De OLIVEIRA, 2007).

1.6. Selecao assistida por marcadores e selecio gendomica ampla

A selegdo assistida por marcadores ¢ a correlagdo genética entre a marca
e os genes envolvidos no controle dos carateres expressos (RAMALHO &
LAMBERT, 2004). A técnica pode ser utilizada em duas vertentes: i) para
acelerar a recuperacdo de alelos de interesse; ou ii) auxiliar na eliminac¢do de
alelos indesejaveis aos programas de melhoramento, que estdo ligados a locos de
interesse (HOSPITAL & CHARCOSSET, 1997).

O desenvolvimento de genotipagem ‘high-throughput’ levou a uma mudanga
nas analises de mapeamento de QTLs para estudos tradicionais de associacao.

A nova proposta, ao invés de focar em duas linhagens parentais contrastantes
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fenotipicamente, permite que no mapeamento associativo sejaavaliadaa correlago
entre fendtipo e genotipo em conjuntos de individuos ndo aparentados. Com isto,
amostra-se uma diversidade genética bem maior, resultante de muito mais eventos
de recombinagdo, além de evitar as geragdes de cruzamentos demorados que sao
necessarias para o mapeamento de QTLs (MYLES et al., 2009).

Marcadores genéticos de alta densidade estdo sendo utilizados em
estudos de associagdo de genoma (GWASs) e também podem ser explorados
para selecdo gendmica (MORREL et al., 2012).A selecdo genomica ampla €
uma forma de selecdo assistida por marcadores, em que um conjunto de dados
moleculares é usado para fazer previsdes fenotipicas (MEUWISSEN et al., 2001;
HEFFNER et al., 2009). Sele¢do gendmica e estudos de associagdo de genoma
(GWASSs) podem usar os mesmos dados genotipicos e fenotipicos. O que difere,
principalmente é que os modelos de sele¢do gendmica enfatizam a identificacdo
de polimorfismos individuais controladores de caracteristicas complexas por uma
predicao dos valores fenotipicos, que sdo baseados em um conjunto de dados de
treinamento. Como os GWASs, a aplicagdo da sele¢do gendmica estava sendo
limitada pelo custo e disponibilidade de dados densos de marcadores do genoma.
No entanto, com o surgimento metodologias de genotipagem em larga escala as
informa¢des moleculares passaram a apresentar baixo custo e tempo reduzido
(ANDOLFATTO et al., 2011; ELSHIRE et al., 2011).

Hoje, a eficiéncia da sele¢do gendmica estd muito abaixo da meta sugerida
na proposta inicial. A precisdo estd limitada, principalmente, pela ineficiéncia
na predi¢do do fenotipo. Apesar destes problemas, os métodos atuais de seleg@o
gendmica mostram-se de 2-3 vezes mais rapidos do que pelo ciclo de reprodugao
tradicional. Espera-se que a selegdo gendmica vai revolucionar reproducdo na
préoxima década (MORREL et al., 2012).

O grande potencial apresentado pela Selecdo Gendmica Ampla (Genome-
Wide Selection — GWS) tem estimulado alguns grupos de pesquisa cafeeira a
investir esfor¢os na utilizagao da técnica para auxiliar na predi¢do de gendtipos
de interesse com grande eficdcia e prazos bem mais curtos. Ressalta-se que o
laboratério de Bioquimica e Biologia Molecular do CCA-UFES esta inserido em
um projeto de GWS para C. canephora, em parceria com o Incaper ¢ Embrapa
Café.
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1.7. Bancos de dados do Cafeeiro disponiveis na web

Nome

Descri¢ao

The CENICAFE coffee data-
bases — Colombia

Banco de Dados de 32.000 ESTs de C. arabica e
C. liberica. Disponivel em: http://bioinformatics.

cenicafe.org/
Cristancho et al. (2006)

TropGENE DB
CIRAD - France

Biblioteca com 55.296 BACs e 253 marcadores
SSR de C. canephora

Disponivel em: http:/tropgenedb.cirad.fr/tropge-
ne/JSP/interface.jsp?module=COFFEE

Leroy et al. (2005); Ruiz et al. (2004)

Ccmb coffee database — India

Banco de dados de caracterizagdo molecular do
germoplasma café disponivel na india.Disponivel
em: http://www.ccmb.res.in/coffeegermplasm/in-
dex.htm (Em construc¢ao)

The Brazilian Coffee Genome
EST Project

CBP&D-Café — Brasil

130.792, 12.381 e 10.566 seqiiéncias de C. arabi-
ca, C. canephora e C. racemosa, respectivamente,
(37 bibliotecas de cDNA). Disponivel em: http://
www.lge.ibi.unicamp.br/cafe/

Vieira et al. (2006)

Coffee DNA — University of
Trieste, Italy

Banco de dados com 13,686 ESTs, 266 Microsa-
tellites, 43 retrotransposon. Disponivel em: http://
www.coffeedna.net/

MoccaDB — IRD, France

Informac¢desdemarcadores RFLP, EST-SSR, SSR,
SNP (to date, 638 markers) de aproximadamente
38 espécies de Rubiaceae. Disponivel em: http://
moccadb.mpl.ird.fr/

Plechakova et al. (2009)

The SOL Genomics
Network (SGN)
Cornell University — USA

Informagdes gendmicas da familia Solanaceae e
da familia relacionada no clade Euasterid. Apre-
senta 47.000 ESTs de café (C. canephora var ro-
busta) divulgados pela Universidade de Cornell e
Nestlé S.A. Disponivel em: http://sgn.cornell.edu/

Mueller et al. (2005)

Tabela modificada e traduzida de Kochko et al., 2010.
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2. FENOTIPAGEM

Os estudos moleculares no melhoramento de plantas precisam estar
associados a caracterizagdo fenotipica. As culturas vegetais podem ser propagadas
por clonagem e mantidas como linhas puras. Isso torna possivel sequenciar um
gendtipo apenas uma vez, porém fenotipa-lo ao longo do tempo e em ambientes
diferentes (NORDBORG et al., 2008).

Portanto, é necessario obter as informagdes em campo com a maior precisao
experimental possivel. As plantas obtidas por métodos biotecnologicos apresentam
as mesmas necessidades de serem avaliadas intensivamente em campo para
verificar se irdo expressar as caracteristicas desejadas. Portanto, a fenotipagem
continua sendo de extrema importdncia para se avangar na caracterizagdo e
avaliacdo de materiais genéticos vegetais. A necessidade de grande quantidade
de informagdes fenotipicas faz com que a importancia da biometria na Era da
Genomica seja ainda maior do que no passado (RAMALHO & LAMBERT,
2004).

3. PERSPECTIVAS FUTURAS

As projegdes divulgadas sobre o enorme crescimento populacional ¢ a
respeito dos impactos das mudangas climaticas globais evidenciam a necessidade
da agricultura se desenvolver a passos largos para que seja possivel suprir as
demandas geradas por tais eventos.

Os bancos de informagdes genéticas que ja estdo disponiveis precisam ser
analisados criticamente para que seja possivel avancar nas avaliacdes com as
novas tecnologias que estdo surgindo, mas também ¢é preciso aprender com as
informacdes que ja estdo disponiveis na literatura. E para isto, é necessario buscar
as varias informagoes geradas por diferentes grupos de pesquisas e integra-las.

A compreensdo dos mecanismos genéticos e o conhecimento da diversidade
disponivel permitirdo obter germoplasmas de cafeeiros mais produtivos, tolerantes
a estresses bidticos e abidticos, com maior qualidade de bebida e importancia
nutricional. As pesquisas multidisciplinares possuem o potencial de proporcionar

um incremento significativo nos programas de melhoramento do cafeeiro, seja via
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engenharia genética, selegdo gendmica ampla assistida por marcadores, edigdo
de genomas, dentre outras metodologias. As técnicas moleculares precisam
estar associadas com analises fenotipicas que gerem informagdes em volume
e qualidade comparavel com as informagdes gendOmicas que ja se encontram
disponiveis. Para lidar com este vultoso conjunto de informagdes precisa-se
avangar, paralelamente, no desenvolvimento de softwares e na formagdo de

profissionais na area de bioinformatica.
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