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Resumo

Compreender a diversidade genética entre os individuos é fundamental no contexto do
melhoramento genético, pois permite uma apreciacdo mais abrangente da variabilidade
disponivel. Sendo assim, é possivel satisfazer as exigéncias do mercado, pois ho caso do
género Capsicum, a diversidade serve de base para lancamentos de novas cultivares que
atendam as necessidades tanto para 0 consumo in natura como para a industria. O objetivo do
trabalho foi estimar a variabilidade genética de caracteres quantitativos de pés-colheita dos frutos
de pimenta e avaliar a diversidade genética entre 39 acessos com o uso da distancia euclidiana
média padronizada com posterior analise de agrupamento. Trinta e nove acessos de C. chinense
do banco de germoplasma da Universidade Federal de Lavras, Universidade Federal de Vicosa e
da EMBRAPA foram caracterizados. Quatro caracteres quantitativos foram utilizados (Vitamina
C, °Brix, Produgdo e Capsaicina). A distdncia média euclidiana, a dissimilaridade e o
agrupamento de Tocher foram estimados. Os caracteres diferiram pelo teste F a 1% de
probabilidade. O niumero de classes formadas variou de duas para vitamina C a sete para a
producao. Pelo método de otimizagdo de Tocher, os acessos foram subdivididos em 10 grupos,
mostrando que existe variabilidade entre os acessos. Os caracteres selecionados desempenham
um papel fundamental na identificacdo dos acessos, pois contribuem significativamente para a
distinc@o entre eles. A variabilidade genética observada entre os acessos, abre caminho para a
selecdo de materiais distintos com potencial aplicacdo em programas de melhoramento genético.
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