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A diversidade genética das populações fornece bases para a identificação de indivíduos divergentes, 

auxiliando ao melhorista selecionar combinações mais promissoras e favoráveis. Assim, 

objetivou-se verificar a divergência genética entre 20 acessos de feijão-caupi por meio da análise 

multivariada. O experimento foi conduzido no campo experimental da UFAC em Rio Branco, 

Acre. O delineamento utilizado foi em blocos casualizados com 20 acessos (15 linhagens e 5 

variedades) e quatro repetições. Foram avaliados os caracteres: massa de cinco vagens (M5V), 

índice de grãos (IG), massa de grãos de cinco vagens (MG5V), comprimento de cinco vagens 

(C5V) e massa de 100 grãos (M100G). Os resultados foram obtidos a partir da combinação da 

distância generalizada de Mahalanobis com o método de otimização de Tocher. Houve formação 

de seis grupos, sendo que o primeiro grupo obteve o maior número de acessos (6), enquanto que o 

último grupo obteve apenas um acesso. Constatou-se ainda divergência genética entre os 

genótipos, indicando que houve variabilidade em relação aos caracteres de interesse. A maior 

divergência foi verificada entre a cultivar BRS Tumucumaque e a linhagem MNC04-762F-3, 

enquanto que a linhagem MNC04-792F-143 e a cultivar BRS Tumucumaque apresentaram maior 

similaridade. Observou-se que o caráter M100G respondeu pela maior parte da divergência 

genética existente entre os acessos (57,36%), enquanto que IG (18,45%), M5V (14,99%), C5V 

(4,96%) e MG5V (4,24%) são as que menos contribuem para a divergência. Portanto, há 

divergência genética entre os acessos do feijão-caupi avaliados, o que é indicativo da presença de 

variabilidade para a seleção de genótipos superiores. 
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