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0  cupuaçuzeiro  é espécie  nativa da região Amazônia  encontra-se  em processo  de  domesticação  e

apresenta  ampla variabilidade  genética  condição  favorável para  se  estabelecer  estratédas  de  melhora-

mento  e  de  conservação.   0  objetivo desta investigação  consiste em estimar as  divergências genéticas

de 36 progênies de meios-irmãos de cupuaçu oriundos  de seleção massal estratificada em área de pro-

dutores que  compõ€ a coleção de trabalho do programa de melhoramento genético do cupuaçuzeiro

nt) Acre, Embrapa Acre. 0 experimento para seleção clonal dos indivíduos superiores  foi instalado no

delineamento  em blocos  ao  acaso,  com  quatro  plantas/parcela,  três  repetições.  Os  dados  foram  ana-

lisados  através  do  melhor preditor linear  não viesado  e  máxima verossimilhança restrita  @est Linear

Hnbiased Predction/ Maximum Bestricted Likelihood:  BLUP/REML)  por meio de software Selegen.

Para realizar o agrupamento utilizaram-se matrizes de distancias euchdianas genéticas e de mahalanobis.

Pelo agrupamento qocher) de distancias euclidiana quadradas genéticas a partição obtida determinou-se

dois grupos de progênies: grupo  1:  1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9,11,12,13,14,15,16,17,19, 20, 21, 22, 23, 24,

25, 26, 27, 28, 29, 30, 33, 34, 35, 36, 31, 32, e um segundo grupo reuniu as progênies:  10 e  18. Através

do agrupamento qocher) de distâncias genéticas mahalanobis quadradas genéticas foram disjuntos três

grupos: no grupo 1  as seguintes progênies foram classificadas por similaridade:  1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 81011

12131415161719 20 2122 23 24 25 26 27 28 29 30 33 34 35 36 3132, e grupo 2 ficou composto pela

progênie: 9 e um terceiro grupo ficou formado pela progênie: 18. Como pode ser evidenciado houve alta

concordância entre as duas medidas de similaridade. Das 36 progênies anahsadas apenas as progênies: 9,

10 e 18 mostraram divergência genética podendo ser recomendadas juntamente com alguma progênie do

grupo  1  que mostrar superioridade agronômica para formar pomares de clones elites com alta dissimi-

laridade genética esta condição é ideal já que o cupuaçu é espécie que apresenta auto-incompatibilidade.

As famílias que compõem a população de trabalho do programa de melhoramento apresentam mesma

procedência.
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