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O cupuaguzeiro ¢ espécie nativa da regido Amazonia encontra-se em processo de domesticagio e
apresenta ampla variabilidade genética condigdo favoravel para se estabelecer estratégias de melhora-
mento ¢ de conservacio. O obijetivo desta investigagio consiste em estimar as divergéncias genéticas
de 36 progénies de meios-irmios de cupuagu oriundos de selecdo massal estratificada em area de pro-
dutores que compde a colegio de trabalho do programa de melhoramento genético do cupuaguzeiro
no Acre, Embrapa Acre. O experimento para sele¢do clonal dos individuos supetiores foi instalado no
delineamento em blocos a0 acaso, com quatro plantas/parcela, trés repeticdes. Os dados foram ana-
lisados através do melhor preditor linear nio viesado e méxima verossimilhanga restrita (Best Linear
Unbiased Predction/ Maximum Restricted Likelihood: BLUP/REML) por meio de software Selegen.
Para realizar o agrupamento utilizaram-se matrizes de distancias euclidianas genéticas e de mahalanobis.
Pelo agrupamento (Tocher) de distancias euclidiana quadradas genéticas a parti¢io obtida determinou-se
dois grupos de progénies: 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 progeénies: 10 e 18. Através
do agrupamento (Tocher) de distancias genéticas mahalanobis quadradas genéticas foram disjuntos trés
grupos: no grupo 1 as seguintes progenies foram classificadas por similaridade: 1,2, 3,4, 5,06,7 8 10 11
1213141516 17 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 33 34 35 36 31 32, e grupo 2 ficou composto pela
progénie: 9 e um tetceiro grupo ficou formado pela progénie: 18. Como pode ser evidenciado houve alta
concordincia entre as duas medidas de similaridade. Das 36 progénies analisadas apenas as progénies: 9,
10 e 18 mostraram divergéncia genética podendo ser recomendadas juntamente com alguma progénie do
grupo 1 que mostrar superioridade agron6mica para formar pomares de clones elites com alta dissimi-
laridade genética esta condigo ¢é ideal ja que o cupuagu € espécie que apresenta auto-incompatibilidade.
As familias que compdem a populagio de trabalho do programa de melhoramento apresentam mesma

procedéncia.

Fontes financiadoras: CNPg, FUNTAC.

— 418 —



