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RESUMO: A cultura do meloeiro apresenta grande importancia econdmica e nutricional, e a
demanda crescente por hibridos superiores impulsiona a utilizagdo do melhoramento genético
no meloeiro. Para auxiliar os programas de melhoramento na estimativa de divergéncia genética
dos bancos de germoplasmas, podem ser utilizadas métodos de andlise de dissimilaridade
genética dos materiais, como o UPGMA e Tocher. O objetivo do trabalho foi avaliar a
existéncia de dissimilaridade genética de gendtipos de meloeiro através de técnicas de analise
de agrupamentos. O experimento foi realizado em delineamento em blocos casualizados, com
oito gendtipos de meloeiro, com trés repeticdes, na Estacdo Experimental de Hortalicas da UFU,
campus Monte Carmelo. Seis caracteristicas agrondmicas foram avaliadas, sendo a pesagem
individual de cada fruto, comprimento transversal, comprimento longitudinal, formato do fruto,
espessura da poupa e °Brix. As analises multivariadas de medidas de dissimilaridade foram
utilizadas com o auxilio do software Genes. A matriz de dissimilaridade foi obtida por meio da
distancia generalizada de Mahalanobis (D?), e o dendrograma foi gerado pelo método UPGMA.
O método de otimizacao Tocher também foi utilizado para analisar a dissimilaridade genética,
e a importancia das caracteristicas para essa divergéncia genética foi estimada com base no
método de Singh (1981). Os resultados obtidos demonstraram coeréncia entre 0 metodo de
agrupamento UPGMA e o método Tocher. A caracteristica agronémica que mais contribuiram
para a divergéncia genética foi o °Brix. As técnicas utilizas neste trabalho foram eficientes para
demonstrar a dissimilaridade genética entre os genotipos de meloeiro avaliados, os quais
apresentam potencial para serem utilizados no programa de melhoramento genético de meloeiro
da UFU.
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INTRODUCAO

O meloeiro (Cucumis melo L.) é uma fruta que pertence a familia Cucurbitaceae, mesma
familia da melancia e pepino, apresentando possivel origem do sudoeste da Africa e regido
peninsular da India. Esta fruta enquadra-se dentro das oleraceas, apresentando grande
importancia para a exportacdo no Brasil (MALLICK; MASSUI, 1986; AGRIANUAL, 2016).

A demanda crescente por melGes de maior qualidade implica na necessidade do
desenvolvimento de hibridos e cultivares de destaque para atender o mercado. Para auxiliar a
tomada de decisdo dos programas de melhoramento genético de meloeiro, pode-se utilizar as
estratégias de avaliagdo da dissimilaridade genética dos genotipos. Essas estratégias permitem

0 estudo da existéncia de variabilidade genética dentro dos bancos de germoplasma. Esse estudo

. urug




. SICAA2023

Simpasio de Ciéncias Agrarias e Ambientais

Cdicos &f{zeci@/ 70 anod

possibilita a obtencdo dos melhores cruzamentos hibridos com caracteristicas de interesse em
relacdo a resisténcia contra pragas, doengas e estresse hidrico (GOMES et al., 2021).

Neste contexto, diferentes técnicas podem ser utilizadas para o estudo da dissimilaridade
na cultura do meloeiro, destacando-se as analises de agrupamento hierarquico com
representacdo por meio de dendrogramas (Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic
Averages — UPGMA) e de otimizacéo (Tocher). O agrupamento obtido possibilita a selecéo de
genétipos com caracteristicas semelhantes dentre dos grupos formados, auxiliando os
melhoristas na tomada de decisdo (CRUZ et al., 2012).

Portanto, o objetivo deste trabalho foi a avaliar a existéncia de dissimilaridade genética

de genodtipos de meloeiro com base na utilizacdo de técnicas de analise de agrupamentos.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na Estacdo Experimental de Hortalicas da Universidade
Federal de Uberlandia, campus Monte Carmelo (18°42°43,19” S; 47°29'55,8” O; 873 m de
altitude) no periodo de janeiro a junho de 2021. Foram avaliados oito gendtipos pertencentes
ao Banco de Germoplasma da UFU campus Monte Carmelo, sendo eles: UFU-001, UFU-002,
UFU-003, UFU-004, UFU-005, UFU-006, UFU-007 e UFU-008, distribuidos em trés
repetices no delineamento em blocos casualizados.

A semeadura foi realizada em bandejas de poliestireno expandido com 200 células
preenchidas com substrato comercial a base de fibra de coco. Apds 30 dias de semeadura, as
mudas foram transplantadas para canteiros definitivos em casa de vegetacdo no espacamento
2,0 m entre linhas e 0,40 m entre plantas. Os tratos culturais foram realizados conforme
preconizado para a cultura do meloeiro (ALVARENGA; RESENDE, 2002).

Para a definicdo do ponto de colheita dos frutos, foram considerados os critérios de
coloracdo da casca e desprendimento do pedinculo nas parcelas do experimento. Apos a
colheita foram realizadas as avaliac6es agrondémicas dos frutos por meio da pesagem individual
de cada fruto (PMF), afericdo do comprimento transversal (CT), longitudinal (CL), formato do
fruto (relacdo CL/CT), espessura da polpa (EP) e medicdo do teor de sélidos soluveis (°Brix)
por meio do refratbmetro.

A dissimilaridade genética dos genotipos foi avaliada com base na obtencdo da matriz
de dissimilaridade pela distancia de generalizada de Mahalanobis (D?) e representada por um
dendrograma obtido pelo método hierarquico UPGMA. Foi utilizado também o método de

otimizacdo Tocher e realizado a estimativa da importancia de caracteres para a divergéncia
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genética obtida pelo método de Singh (SINGH, 1981). Todas as anélises foram realizadas pelo
software Genes (CRUZ, 2016).

RESULTADOS E DISCUSSAO

A partir das informagdes de medidas de dissimilaridades obtidas pela distancia
generalizada de Mahalanobis, foi possivel observar que a maior distancia entre os genétipos foi
de 42,93, e ocorreu entre UFU-004 e UFU-007, enquanto a menor distancia foi de 0,71, sendo
observada entre UFU-007 e UFU-008.

A visualizagdo da distancia entre os geno6tipos foi possivel por meio da utilizagdo de um
dendrograma gerado melo método UPGMA (Figura 1).

:
-
3 — I
5 |
6 ! |
1 . Il
' | | |
g i |
0 10 20 30 40 50 60 70 80 9% 100
0 268 536 805 10.73 1342 16,10 18.79 2147 115 2684

Figura 1: Dendrograma representativo da divergéncia genética entre as linhagens de meloeiro,
obtido pelo método UPGMA. 1: UFU-001, 2: UFU-002, 3: UFU-003, 4: UFU-004, 5: UFU-
005, 6: UFU-006, 7: UFU-007 e 8: UFU-008.

A definicdo do numero de grupos foi realizada com uma linha de corte a 50%, conforme
o critério adotado segundo a mudanca abrupta das ramificaces dos grupos (CRUZ et al., 2014).
Foi possivel observar a formacéo de trés grupos distintos, em que o grupo | foi composto pelos
gendtipos UFU-007, UFU-008, UFU-005 e UFU-006, o grupo Il por UFU-001 e UFU-004 e 0
grupo Il foi formado apenas pelo gendtipo UFU-002. O dendrograma representou as
informacdes contidas na matriz de dissimilaridade de forma satisfatoria, visto que o coeficiente
de correlacdo cofenético (CCC) obtido foi de 0,78 com distor¢do de 11,61%. Esses valores
indicam que o método de agrupamento foi adequado para o ajuste entre a matriz original de
distancias e a matriz cofenética (SOKAL, ROHLF, 1962).

O agrupamento obtido pelo método Tocher foi coerente com a formacéo dos grupos

obtidos pelo método UPGMA e representacédo atraves do dendrograma (Tabela 1).
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Tabela 1. Representacdo do agrupamento gerado pelo método de Otimizacdo de Tocher com
base na distancia generalizada de Mahalanobis, estimada a partir de seis caracteristicas
agronémicas.
Grupos Individuos
I UFU-003, UFU-005, UFU-006, UFU-007 e UFU-008
I UFU-001 e UFU-004
i UFU-002
Total 8

Para a avaliacdo da dissimilaridade genética entre estes gendtipos, pode-se optar pela
escolha de qualquer um dos métodos de agrupamento, visto que ambos apresentaram a
definicdo do mesmo numero de grupos e gendtipos em cada grupo. Os dois métodos citados
sdo amplamente utilizados em programas de melhoramento genético do meloeiro, evidenciado
a aplicabilidade e eficacia dos mesmos (GOMES et al., 2021).

A partir dessa informacéo, nota-se que a utilizacdo dos geno6tipos pertencentes ao grupo
I com o gendtipo UFU-002 ou UFU-004 pode resultar em uma maior variabilidade genética, a
qual é de grande importancia em programas de melhoramento genético.

A andlise da contribuicdo de cada variavel agrondémica na dissimilaridade genética dos
genotipos pode ser estudada com base na influéncia da contribuicéo relativa dessas variaveis
na divergéncia dos grupos (Tabela 2).

Tabela 2. Contribuicdo relativa de seis caracteres agrondmicos na divergéncia genética de
oito gendtipos de meloeiro, segundo critério de Singh (1981).

Caracteristicast S,j S.j (%)
PMF 9,35 1,78

CT 75,77 14,38

CL 159,28 30,24
FF 7,99 1,52

EP 68,73 13,05

°Brix 205,65 39,04

IPMF: peso médio de fruto (g); CT: comprimento transversal (cm); CL: comprimento longitudinal (cm); FF:
formato de fruto; EP: espessura da polpa (cm); °Brix: teor de s6lidos soluveis.

A caracteristica agronémica que mais contribuiu para a dissimilaridade genética foi o
°Brix com 39,04%, seguido pelo comprimento longitudinal com 30,24%. No estudo da
divergéncia genética de gendtipos de meloeiro do grupo momordica por Valadares et al.,
(2018), o teor de solidos soluveis também proporcionou a maior contribuicdo relativas dentre

as variaveis analisadas, corroborando com o presente estudo.

CONCLUSOES
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Foi observada dissimilaridade genética entre as linhagens de meloeiro avaliadas, as
quais apresentam grande potencial para a utilizacdo no programa de melhoramento genética do
meloeiro da UFU campus Monte Carmelo.
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