UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLANDIA

IGOR MATHEUS ALVES

DISSIMILARIDADE GENETICA ENTRE ACESSOS DE MELOEIRO DO
BANCO DE GERMOPLASMA DA UNIVERSIDADE FEDERAL DE
UBERLANDIA

Monte Carmelo - MG
2021



UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLANDIA

IGOR MATHEUS ALVES

DISSIMILARIDADE GENETICA ENTRE ACESSOS DE MELOEIRO DO
BANCO DE GERMOPLASMA DA UNIVERSIDADE FEDERAL DE
UBERLANDIA

Trabalho de Conclusdo apresentado ao curso
de Agronomia da Universidade Federal de
Uberlandia, Campus Monte Carmelo, como
requisito necessario para a obteng¢do do grau
de Engenheiro Agrénomo.

Orientador: Prof. Dr. Gabriel Mascarenhas
Maciel

Monte Carmelo-MG
2021



IGOR MATHEUS ALVES

DISSIMILARIDADE GENETICA ENTRE ACESSOS DE MELOEIRO DO
BANCO DE GERMOPLASMA DA UNIVERSIDADE FEDERAL DE
UBERLANDIA

Trabalho de Conclusdo apresentado ao curso
de Agronomia da Universidade Federal de
Uberlandia, Campus Monte Carmelo, como
requisito necessdrio para a obtengdo do grau
de Engenheiro Agrénomo.

Monte Carmelo, 07 de Junho de 2021

Banca Examinadora

Prof. Dr.Gabriel Mascarenhas Maciel
Orientador (a)

Prof. Dr. Douglas José Marques
Membro da Banca

Ma. Camila Soares de Oliveira
Membro da Banca

Monte Carmelo-MG
2021



AGRADECIMENTOS

Primeiramente, quero agradecer a Deus pela minha familia e amigos, em especial
meus pais, Gildo aparecido de Medeiros e Weine Alves Martins, assim como minha esposa
Patricia dos Santos Pires, pelo apoio dado a mim por todos esses anos durante minha
graduacao.

Também quero agradecer pela oportunidade de cursar Agronomia pela Universidade
Federal de Uberlandia campus Monte Carmelo, onde tive o privilégio de conhecer excelentes
profissionais, que me preparam com muito amor e carinho para o mercado de trabalho. Minha
gratiddo ¢ dirigida aos meus colegas, amigos e professores da Universidade que contribuiram
muito para aquisi¢do do meu conhecimento, em especial meu orientador Professor Dr. Gabriel
Mascarenhas Maciel, por ter me concedido a oportunidade de aprendizagem na area de
melhoramento genético de hortaligas, assim como o desenvolvimento e aprimoramento das
minhas habilidades de trabalho em equipe.

Meu agradecimento, também, ao grupo de pesquisa GENHORT, da unidade campus
Monte Carmelo, por ter me ensinado o valor do trabalho em equipe ¢ a ter contribuido muito

para o meu conhecimento. A vocés minha eterna gratidao e carinho.



SUMARIO

RESUMO ..ottt et ettt st e e et e s st e e eneesseenseeneenneenees 5
T-INTRODUGAO ... 6
2= OBJETIVO ...ttt et ettt sttt et e 6
3- REFERENCIAL TEORICO .......oovuivieieeeeeeeeeeeeeeeeeee oo 7
3.1 Aspectos gerais da CULtUIA ........ccuieiiieeiieiiecie ettt e 7
3.2 Importancia socioeconomica do meldo no Brasil...........cccocceeeiieiiiniiinienieceeen, 8
3.3 Variedades de melao N0 Mercado.........eecvieeeiiieeiieeciee et 8
3.4 Dissimilaridade genética e sua importancia em programas de melhoramento...... 9
4- MATERIAL E METODOS ......costvummiimeiineiineioeeiseeesessssessssssssssssss s ssessssssseeens 10
5- RESULTADOS E DISCUSSAO ....cooouiiiieineiniieiie st 11
6- CONCLUSAO ..ottt 16

REFERECIAS BIBLIOGRAFICAS ..o 17



RESUMO

O cultivo de meldao no Brasil tem crescido significativamente nos ultimos anos,
especialmente na regido do Semidrido nordestino. Tendo em vista do grande valor econdmico
que esta cultura proporciona para o pais, o objetivo deste trabalho foi estimar a
dissimilaridade genética em germoplasma de meloeiro do programa de melhoramento
genético de meloeiro da Universidade Federal de Uberlandia. O germoplasma utilizado foi
constituido 37 acessos de meloeiro. Foram avaliados o didmetro e comprimento do fruto,
didmetro e comprimento da cavidade interna de fruto, e teor de solidos soluveis. A analise de
dissimilaridade genética foi realizada por meio de andlises multivariadas (UPGMA e
agrupamento de Tocher) com base na distancia generalizada de Mahalanobis. Pelo método
UPGMA observou-se a formacgdo de seis grupos. O gendtipo UFU-32 apresentou maior
dissimilaridade genética entre os demais formando um grupo isolado pelo método UPGMA e
variavel de maior contribui¢do na dissimilaridade genética foi o comprimento da cavidade do
fruto. Concluiu-se que germoplasma de meldo pertencente a Universidade Federal de

Uberlandia possui variabilidade genética.

Key words: Cucumis melo L.; melhoramento genético, analise multivariada.



1-INTRODUCAO

O melao (Cucumis melo L.) ¢ uma das principais hortalicas cultivadas Brasil (CHARLO
et al., 2011). As espécies C. melo var. inodorus € C. melo var. cantaloupensis sdo as mais
produzidas com destaque para os tipos melao amarelo, Orange Flesh e Pele de Sapo O Brasil
se destaca como produtor e exportador do fruto, sendo a regido nordeste responsavel por 95%
da produ¢@o nacional (OLIVEIRA et al., 2017). Em 2019 o pais exportou cerca de 250
toneladas de meldo para diversos paises (ANUARIO BRASILEIRO DE FRUTICULTURA,
2020).

As condi¢des climaticas e ambientais influenciam diretamente a cultura do meloeiro,
podendo ocasionar variagdes fenotipicas nas plantas principalmente quanto a qualidade dos
frutos e a produtividade. Dessa forma ¢ necessario o desenvolvimento de genotipos mais
adaptados a regido de cultivo, e esses resultados podem ser alcancados através do
melhoramento genético da cultura (ARAGAO et al., 2015; ANDRADE et al., 2019).

O sucesso dos programas de melhoramento genético do meldao depende da existéncia de
variabilidade genética, que pode ser maximizada a partir de intercruzamentos de genotipos
contrastantes, associados a selecdo de caracteristicas agrondmicas de interesse (COSTA et
al.,2018). Neste contexto a caracterizacdo agronomica do germoplasma de meloeiro,
fornecendo importantes informagdes quanto a dissimilaridade genética entre os acessos, que
auxilia os pesquisadores na de selecdo de genotipos para cruzamentos que geram maior efeito
heterdtico na progénie e maior probabilidade de recuperagdo de gendtipos superiores
(ANDRADE et al. 2019).

Virias técnicas multivariadas podem ser empregadas para quantificar a dissimilaridade
genética entre os genotipos de um banco de germoplasma. Dentre as quais destacam-se, 0s
métodos hierarquicos de agrupamento , otimizacdo, as analise de componentes principais e
variaveis canonicas. A defini¢do do método empregado ¢ realizada em fungdo da precisao

desejada, forma de obtenc¢do dos dados e da facilidade de analise (CRUZ et al., 2014).

2- OBJETIVO



Este estudo teve como objetivo caracterizar e estimar a dissimilaridade genética do

germoplasma de meloeiro da Universidade Federal de Uberlandia.

3- REFERENCIAL TEORICO

3.1 Aspectos gerais da cultura

O meloeiro (C. melo L.) ¢ uma hortalica de origens africana e asiatica, pertencente a
familia Cucurbitaceae (LEIDA et al., 2015). A espécie se destaca por apresentar maior
polimorfismo e variabilidade genética entre as demais que compdem o género Cucumis
((ESTERAS et al., 2013).

Essa hortalica trata-se de uma dicotiledonea herbacea, de caule prostrado que apresenta
variacoes no numero de hastes ou ramificacdes. As folhas sdo de tamanho variavel,
alternadas, simples, asperas, providas de tricomas, limbo orbicular, reniforme, pentalobadas,
com as margens denteadas. O sistema radicular ¢ fasciculado com crescimento abundante nos
primeiros 30 cm de profundidade no solo (HORA et al., 2018).

Quanto aos aspectos reprodutivos, o meloeiro pode ser considerado uma espécie
preferencialmente alégama, entretanto alguns pesquisadores a consideram como de
reproducdo mista (ISLAS; SALGADO, 2003). Ademais essa hortalica pode apresentar
expressdao sexual monodica, andromondica, ginomonodica ou hermafrodita, sendo expressao
andromondica predominante (CRISOSTOMO; ARAGAO 2013). As flores sdo amarelas
constituidas por cinco pétalas e estdo presentes em diferentes pontos da planta: as flores
masculinas aparecem em ramas primarias enquanto as femininas e hermafroditas aparecem
em ramas secundarias e terciarias (HORA et al. 2018).

O meldo ¢ explorado como cultura anual, e apresenta exigéncias quanto aos fatores
climaticos e ambientais. Por essa razdo, essa hortalica ¢ amplamente cultivada em regides de
clima quentes e seco. A faixa de temperatura do ambiente, ideal para o bom desenvolvimento
da cultura ¢ de 20 a 30 °C, podendo chegar a 35 °C, sendo o fator que mais influéncia, no
desenvolvimento da cultura, uma vez que impacta diretamente na expressdao sexual das
cucurbiticeas e na qualidade dos frutos (SALVINO, et al., 2017 ; FILGUEIRA, 2013).

Os frutos do meloeiro sdao bagas carnudas que apresentam tamanhos, formatos e

coloracdes variadas. A colheita dos frutos pode variar entre 60 e 70 dias (SALVINO et al.,



2017). A espessura de polpa ¢ variavel e influencia na comercializagdo e aceita¢do dos frutos
pelo mercado (VENDRUSCOLO et al. 2016). Além disso, o meldo € rico em vitaminas e sais
minerais, podendo ser consumido in natura na forma de ingrediente de saladas com frutas ou

outras hortaligcas, como também na forma de sucos (MULLER et al., 2013).

3.2 Importancia socioeconomica do melao no Brasil

O cultivo do meldo tem grande importancia econdmica no mercado brasileiro, por se
tratar de uma cultura que se destaca no mercado de exportagdes de (DALASTRA et al.,
2016). Em 2019 o Brasil exportou 251,641 mil toneladas do fruto, sendo 60% destes,
destinados a paises da Europa, Asia e Oriente Médio (ANUARIO BRASILEIRO DA
FRUTICULTURA, 2020).

Além da relevancia no mercado de exportagdo, o cultivo de meldo desempenha um
papel socioecondmico muito importante para o pais, podendo gerar cerca de 60 mil empregos
diretos e indiretos nessa atividade (SANTOS et al., 2021).

A cadeia produtiva dessa hortalica ocorre de forma concentrada na regido nordeste
com cultivo em campo aberto, entretanto na regido sudeste ha predominancia do cultivo de
meldes nobres em ambiente protegido (OLIVEIRA et al., 2017). As condigdes
edafoclimaticas do pais favorece o desenvolvimento do meloeiro sendo possivel o cultivo de

até trés safras/ano (CRISOSTOMO E ARAGAO, 2013).

3.3 Variedades de melido no mercado

Os meldes produzidos comercialmente no Brasil pertencem a trés variedades
botanicas, inodorus, cantalupensis, € reticulatus (PITRAT, 2008).

O grupo C.melo var. inodorus se caracteriza pela produgdo de frutos nao climatérios e
auséncia de aroma. A polpa apresenta coloragdo branca a verde-clara e possui altos teores de
acucares. Os frutos da variedade inodorus sdo popularmente mais conhecidos pelos
consumidores, sendo estes o meldo amerelo, pele de sapo e Honeydew. Essa variedade ¢ a
mais produzidos na regido Nordeste, em campo aberto, de forma rasteira (OLIVEIRA et al.,

2017).



O grupo botanico C. melo var. cantaloupensis se caracteriza pela producio de frutos
climatérios, que apresentam caracteristicas aromaticas e menor vida util pos-colheita. Dentro
desse grupo estd o melao Charentais que ¢ um tipo de melao nobre (FONTE;PUAITTI, 2005).

O grupo botanico C. melo var. reticulatus , também se caracteriza pela producao de
meldes nobres como o Cantaloupe e o Galia. As caracteristicas dos frutos quanto a qualidade
p6s colheita sdo similares ao C. melo var. cantaloupensis. Entretanto os frutos desse grupo
apresentam maior diversidade de coloragdo e maior concentra¢do de agticares (VERAS et al.,

2019).

3.4 Dissimilaridade genética e sua importancia em programas de melhoramento

O melhoramento genético ¢ das formas viaveis para aumentar a competitividade do
meldo brasileiro nos mercados interno e externo (LOPES et al., 2012). Os programas de
melhoramento genético da cultura tém como objetivo a obtencdo de genotipos mais
adaptados, produtivos, de melhor qualidade e resistentes aos estresses bioticos e abioticos,
(SALES JUNIOR et al., 2015; DALASTRA et al., 2016 CELIN, 2017). Dessa forma ¢
importante o conhecimento da variabilidade genética do meloeiro.

A variabilidade genética ¢ a base para o melhoramento genético de plantas
(WAMSER et al., 2011). Os bancos de germoplasma que t€ém como principal fungdo a
manutengdo, a preservacdo e a conservacdo da variabilidade, possibilitando a selecdo de
acessos superiores que podem ser utilizados por melhoristas em programas de melhoramento
de plantas (BOREM;MIRANDA, 2013).

O conhecimento da variabilidade genética por meio de estudos de dissimilaridade ¢
fundamental no processo de identificacdo de novas fontes de genes de interesse, que podem
promover ganhos genéticos satisfatorios, e reduzir a vulnerabilidade da cultura a fatores
bioticos e abioticos (COSTA et al., 2011). Esse tipo de estudo permite a visualizacdo de
possiveis combinagdes hibridas de maior efeito heterotico, possibilitando desta maneira a
recuperagdo de genotipos superiores nas geragdes segregantes (CRUZ et al., 2014). Além
disso, as informacdes geradas por esse tipo de estudo podem auxiliar na manutencdo e
organiza¢cdo de bancos de germoplamas, uma vez que € possivel detectar genotipos muito
semelhantes e duplicatas (NEIVA et al., 2011).

As informagdes necessarias para o estudo da dissimilaridade genética sdo obtidas por

meio de caracterizagdes morfologicas, geograficas e moleculares dos acessos que compdem o
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germoplasma (OLIVEIRA et al., 2019). Posteriormente essas informagdes sdo processadas
por andlises estatisticas multivariadas, ou seja, os caracteres avaliados sdo analisados de
forma simultanea, dessa maneira, cada genotipo serd representado por um unico valor
referente as caracteristicas analisadas permitindo distinguir semelhangas ou diferengas entre
os acessos do germoplasma (HAIR et al., 2009).

A dissimilaridade genética entre genotipos pode ser calculada por meio de medidas de
dissimilaridade, como a Distancia Euclidiana e a Distancia generalizada de Mahalanobis.
Essas medidas evidenciam quao distante ou similar um genétipo ¢ de outro (CRUZ et al.,
2014). A representagdo da dissimilaridade genética ¢ feita através dos e métodos de
agrupamento. Dentre os quais se destacam os métodos hierarquicos, o método de otimizagao
de Tocher, as variaveis candnicas ¢ os componentes principais. Essas analises tém por
finalidade reunir os gendtipos de forma que exista homogeneidade dentro do grupo e

heterogeneidade entre grupos (KLOSTER et al., 2011).

4- MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado na Estagdo Experimental de Hortalicas da Universidade
Federal de Uberlandia, campus Monte Carmelo (UFU-MC) (18° 42° 43,19°” S, 47° 29’ 55,8”
0O, 873 m de altitude) em casa de vegetacdo sob o solo de textura argilosa, classificado como
latossolo vermelho. As amostras de solo foram coletadas na profundidade de 0 a 20 cm e
analisadas no Laboratério de Fertilidade do Solo da UFU-MC. A andlise fisico-quimica
apresentou textura argilosa (> 50%), pH em CaCl, = 4,9, SOM = 3,9 dag kg , P (rem) = 79,1
mg dm™ , K = 0,29 cmolc dm> , Ca = 3,3 cmolc dm™ , Mg = 1,3 cmolc dm™ , H + Al =49
cmolc dm™ , SB = 4,90 cmolc dm™, CEC = 9,80 cmolc dm™, BS% = 50.

O germoplasma avaliado constituiu-se de 37 acessos de meldo do tipo amarelo
pertencentes a geragdo F4. Esses genotipos pertencem ao banco de germoplasma do programa
de melhoramento de meloeiro da Universidade Federal de Uberlandia e foram obtidos a partir
de quatro sucessivas autofecundacdes de cultivares obtidas em feiras livres.

O experimento foi conduzido em delineamento experimental blocos casualizados
(DBC), com 37 tratamentos e duas repeti¢des, sendo cada parcela representada por 20 plantas.
Durante toda a condu¢do do experimento os tratos culturais, adubagdo, manejo de pragas e

doengas, e o manejo de plantas infestantes foram realizados conforme preconizado para a



11

cultura do meloeiro (FILGUEIRA, 2013).

A semeadura foi realizada em 18 de agosto de 2019 em bandejas de poliestireno (128
células) utilizando substrato comercial a base de fibra de coco. Decorridos 20 dias apds a
semeadura (DAS) as mudas foram transplantadas em covas de 5 cm de profundidade,
adotando-se o espagamento de 1,0 m entre linhas e 0,6 m entre plantas.

A colheita dos frutos foi realizada entre 60 e 80 DAS. Os frutos foram colhidos no
ponto comercial, e cortados, e posteriormente submetidos a avaliagdes agrondmicas a fim de
determinar os seguintes atributos: Diametro de fruto (DF): comprimento de fruto (CF),
didmetro da cavidade interna (DC) e comprimento da cavidade interna (CC), mensurados com
régua graduada de 30 considerando dois pontos do fruto , na maior e menor dimensao dos
frutos previamente partidos. O teor de s6lidos soltveis totais (SS) foi quantificado a partir de
leituras obtidas através da adicdo de uma gota de suco de meldo no o equipamento
refratometro digital portatil (Atago PAL-1 3810).

Os dados foram submetidos a analise de variancia pelo teste F (p < 0,05). As anélises
multivariadas foram utilizadas para determinar a dissimilaridade genética entre os gendtipos
através da distdncia generalizada de Mahalanobis D3.. A dissimilaridade genética foi
representada por dendrograma obtido pelo método hierarquico unweightedp Pair-Group
Method Using Arithmetic Averages (UPGMA) e pelo método de otimizagdo grafica de
Tocher. A contribuigdo relativa dos caracteres quantitativos foi calculada segundo critério de

Singh (1981). Para o processamento das analises foi utilizado o sofiware Genes integrado ao

R (CRUZ, 2016).

5- RESULTADOS E DISCUSSAO

Os maiores valores de variancia foram observados para comprimento de fruto (7.60),
teor de solidos soluveis (4.98), didmetro de fruto (4.55) e comprimento da cavidade interna do
fruto (4.55). Esse resultado indica alta variabilidade genética entre os genotipos para as

caracteristicas em estudo (Tabela 1).

Tabela 1. Anélise estatistica descritiva para caracteres agrondmicos de genotipos de meloeiro.

Variavel Varidncia Média Max. Genétipo Min. Genodtipo



https://www-sciencedirect.ez34.periodicos.capes.gov.br/topics/earth-and-planetary-sciences/analysis-of-variance
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Diametro de fruto

4,55 12,95 17,7  UFU32 8 UFU09
(cm)
Comprimento de
7,60 16,05 21,3  UFUI8 9 UFU06
fruto (cm)
Diametro da
cavidade interna do 1,62 5,61 9,1 UFU14 2 UFU32
fruto (cm)
Comprimento da
cavidade interna do 4,55 10,52 14,9 UFU09 6 UFU18
fruto(cm)
Teor de Solidos
Soltiveis (°BRIX) 4,98 7,16 12,3  UFUO03 2,5 UFU30

Os diametros de fruto variaram de 8,00 a 17,70 cm com média geral de 12,95 cm.
Avaliando a producdo e qualidade de frutos de hibridos comerciais de meldo, cultivados em
diferentes substratos. Aroucha et al. (2018)avaliaram a influéncia da aplicacdo de
bioestimulante em plantas na qualidade e vida util de cultivares de melao amarelo 'Iracema’ e
'Goldex' e obtiveram didmetros de frutos de 14,08 e 14,46 cm, respectivamente, corroborando
com os resultados obtidos neste trabalho.

O acesso UFU18 apresentou maior comprimento de fruto (21,3 cm), com comprimento
médio de 16,05 cm. Resultados semelhantes foram observados por Chikh-Rouhou et al.
(2019) que caracterizaram gen6tipos de meldo e observaram valores médios semelhantes aos
do presente estudo, com comprimento de fruto variando entre 12,46 e¢ 21,01 cm para
diferentes gendtipos de meldo pertencentes a espécie C. melo var. cantaloupensis.

Para comprimento e diametro da cavidade, UFU09 e UFU14 obtiveram as maiores
médias com 14,9 ¢ 9,1 cm, respectivamente. Em contrapartida, menores médios foram
observadas nos genotipos UFU18 (6,0 cm) e UFU32 (2,0 cm). Segundo Dalastra et al. (2016)
quanto menor o didmetro da cavidade interna maior a resisténcia do fruto durante o manuseio
e transporte. Além disso, frutos com menor cavidade interna sdo mais apresentaveis
visualmente e consequentemente mais bem aceitos pelos consumidores (DALASTRA et al.,
2016)

Quanto ao teor de solidos soluveis, caracteristica fundamental para comercializacao do
meloeiro, os valores variaram entre 2,5 © Brix (UFU30) e 12,3 °Brix (UFUO03). O teor de
solidos soluveis € utilizado como critério de aceitacdo entre os paises que comercializam a
fruta. Frutos com SST entre 12 e 15 °Brix sdo considerados de excelente qualidade, enquanto

proximos a 9 °Brix sdo aceitaveis e, abaixo desse valor, ndo sdo comercializdveis para o
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mercado externo (VARGAS et al., 2008; MONGE-PEREZ,2016).

Além de comparagdes de desempenho individual, a separagdo dos gendtipos em grupos
pelo uso de medidas de dissimilaridade auxilia os melhoristas na selecao de genitores em
programas de melhoramento (ARAUJO et al., 2016). Medidas de dissimilaridade genética
estimadas pela distancia generalizada de Mahalanobis (D) entre os 37 acessos variaram de
0,49 (UFU31 e UFU33) a 41,08 (UFU21 e UFU28), evidenciando a diversidade genética
entre os acessos em estudo (Dados nao apresentados).

O método de agrupamento por ligagdo média entre grupos (UPGMA) baseado na
distancia generalizada de Mahalanobis (Figura 1), considerando delimitag¢ao de linha de corte
de 60% estabelecida no local de ocorréncia da mudanca abrupta nas ramificagdes presentes no

dendrograma (CRUZ et al., 2014) resultou na formacao de seis grupos.
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Figura 1. Dendrograma da dissimilaridade genética entre 37 gendtipos de meloeiro obtido
pelo Método Hierarquico de ligacdo média “UPGMA” como medida de dissimilaridade. Os

numerais indicam os genotipos UFU.

O grupo 1 foi formado por quinze acessos representando 40,54% do total avaliado,
seguido pelo grupo II, com dez acessos (27,03%), grupos IIl e IV com quatro acessos cada
(21,62%), grupo V com trés acessos (8,11%) e grupo VI constituido apenas pelo genotipo
UFU32 (2,70%) (Figura 1). Dessa maneira, a utilizagdo do acesso UFU32 como um dos

genitores torna-se viavel, devido a sua dissimilaridade em relacdo aos demais.
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O estudo da dissimilaridade genética a partir de técnicas multivariadas pode ser aplicado
para diferentes culturas. Em estudo realizado por Maciel et al., 2018 foram avaliados 42
genotipos de minitomate que resultaram na formagdo de 4 grupos porém quando analisado a
distribuicdo dos gendtipos verificou-se que 93% concentraram-se em apenas um grupo,
evidenciando uma ma distribui¢do da dissimilaridade genética. No presente estudo menos de
50% gendtipos foram reunidos no mesmo grupo, demonstrando equilibrio na distribui¢do da
variabilidade genética.

O uso de diferentes metodologias de agrupamento proporciona maior eficiéncia na
determinagdo da diversidade genética (Valadares et al., 2018). Assim, foi utilizado uma
terceira metodologia visando garantir a existéncia de variabilidade genética entre os acessos

de meloeiro (Figura 2).
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Figura 2. Representacdo grafica de dissimilaridade com base na distancia de Mahalanobis

(D}), analisadas em 37 acessos de meloeiro. Os numerais indicam os 37 acessos. As cores
presentes no grafico simbolizam a variabilidade de 0 a 1, sendo 1 a nota representativa da

maior divergéncia genética.

O método grafico de otimizacdo de Tocher ¢ utilizado para evidenciar pequenas
diferengas genéticas entre dois gendtipos. Nesta metodologia valores proximos a zero indicam
maior semelhanga (amarelo) em contrapartida valores proximos a um indicam maior
dissimilaridade genética (preto). Os resultados evidenciados pela otimizacdo de Tocher
mostram a existéncia de variabilidade genética substancial entre os gendtipos.

A andlise de contribui¢do relativa de caracteres a partir da utilizagdo do método de

Singh (1981) considera que os caracteres de maior variabilidade sdo fundamentais,
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possibilitando a eliminacdo de andlises que pouco contribuem para a dissimilaridade,
reduzindo trabalho, tempo e custos adicionais nas avaliacdes (ALVES et al., 2003;
VALADARES et al., 2018).

Todos os caracteres avaliados contribuiram para determinar a dissimilaridade genética
entre os acessos de meloeiro,. O descritor que mais contribuiu no estudo da divergéncia
genética dos genotipos foi o comprimento de cavidade (26,69%), seguido por didmetro de
fruto (19,61%), comprimento de fruto (19,36%), teor de so6lidos soluveis (17,83%) e diametro
de cavidade (16,50%) (Tabela 2).

Tabela 2. Contribuigdo relativa de cinco caracteres agrondmicos na divergéncia genética de

37 genoétipos de meloeiro, segundo critério de Singh (1981). Monte Carmelo, UFU, 2020

Caracteristica Sj Sj(%)
CC 106,57 26,69
DF 78,32 19,61
CF 77,32 19,36
SST 71,22 17,83
DC 65,88 16,50

CC: Comprimento de cavidade; DF: diametro de fruto; CF: comprimento de fruto; TSSO: teor de soélidos
soluveis totais € DC: didmetro de cavidade.

A caracteristica que apresentou menor contribui¢cdo para a para a dissimilaridade
genética entre os genotipos de meldo foi o didmetro de cavidade de fruto. Entretanto, essa
caracteristica € considerada um atributo relevante e a sua exclusdo altera a distribuicdo de
grupos, ndo podendo ser eliminado.

O teor de soélidos soluveis foi uma das caracteristicas que se destacaram quanto a
maior contribui¢do para o estudo da dissimilaridade genética do germoplasma de meloeiro.
Resultado similar foi relatado por Valadares et al. (2018) que estudando a dissimilaridade
genética em acessos de meldo pertencentes ao grupo momordica constataram que o teor de
solidos soluveis foi uma das caracteristicas de maior contribui¢do para a divergéncia
(17,60%).

Todas as caracteristicas avaliadas apresentaram correlagdes genéticas positivas (Figura

3).
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| SST |

Figura 3. Rede de correlagdes genotipicas de caracteristicas de meloeiro. As linhas verdes
representam corregdes positivas. A espessura da linha é proporcional & magnitude da
correlacdo. CC: Comprimento de cavidade; DF: didmetro de fruto; CF: comprimento de fruto;

SS: teor de solidos soluveis totais € DC: didmetro de cavidade.

Os resultados obtidos por meio das correlagdes genéticas permitem afirmar que
qualquer que seja a alteragdo através de selecdo em uma caracteristica, resultara em alteragdes
de mesmo sentido na caracteristica correlacionada. Maior magnitude de correlacdo genética
ocorreu entre os caracteres CF x CC (0.91), CF x DF (0.82), DF x DC (0.76), CC x DF (0.71),
CF x DC (0.66) e CC x DC (0.66). Em contrapartida, os caracteres CC x SS, DC x SS, CF x
SS e DF x SS apresentaram as menores estimativas de correlagdes genéticas com 0.21, 0.31,
0.34 € 0.41 respectivamente.

Os resultados obtidos corroboram com os observados por Valadares et al. (2017), que
estimando pardmetros genéticos e correlagdes entre os caracteres: didmetro do pedinculo,
tamanho da cicatriz do pistilo, largura de fruto, comprimento do fruto, espessura da polpa,
massa fresca dos frutos, teor de solidos soliveis, nimero de dias para florescimento
masculino e feminino ¢ nimero de dias do florescimento a maturacdo de meldes do grupo

momordica observaram correlacdes positivas para todos os caracteres em estudo.

6- CONCLUSAO



17

O germoplasma de meldo pertencente a Universidade Federal de Uberlandia possui
variabilidade genética.

O genotipo UFU-32 € o mais divergente entre os demais genotipos avaliados.
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