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RESUMO - O melhoramento genético de uma espécie é dependente da amplitude da base genética
disponivel. Objetivou-se avaliar a dissimilaridade genética de familias de melancia tipo Crimson
Sweet obtidas do retrocruzamento do acesso resistente P 595201 com Crimson Sweet. Foram utilizados
25 tratamentos sendo eles: 23 familias obtidas de quatro retrocruzamentos do acesso Pl 595201
(Genitor ndo-recorrente) com a cultivar Crimson Sweet (Genitor recorrente), selecionadas para resisténcia
aPRSV-W e WMV e duas cultivares comerciais do tipo Crimson Sweet. Foram avaliadas 13 caracteristicas
para o estudo da similaridade genética e os componentes principais. Ha variagao genética entre os
genotipos avaliado com formacédo de dez grupos distintos. As caracteristicas que mais contribuiram
para a dissimilaridade genética foram coloragdo da polpa (18,87%), s6lidos solaveis (17,04%), pH
(11,55%) e acidez titulavel (9,98%). Os gendtipos mais dissimilares foram a cultivar Crimson Sweet®
- Sakata e as ffamilias WMX-001G-14-02-55-01pl#10, WMX-001G-14-02-55-01pl#05 e WMX-001G-
09-04-58-07pl#08.

Palavras chave: Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum. & Nakai, melhoramento genético, multivariada, potyvirus.

GENETIC DISSIMILARITY AMONG WATERMELON FAMILIES

ABSTRACT - The genetic improvement of a species is dependent on the amplitude of the available genetic
basis. The objective of this study was to evaluate the genetic dissimilarity of Crimson Sweet type watermelon
families obtained from backcrossing of resistant access Pl 595201 with Crimson Sweet. Twenty-five treatments
were used: 23 families obtained from four backcrosses of the non-recurrent PI 595201 (Genitor non-
recurrent) cultivar Crimson Sweet (Recurrent Genitor), selected for resistance to PRSV-W and WMV and
two commercial cultivars of the Crimson Sweet type. We evaluated 13 characteristics for the study of
genetic similarity and the main components. There is genetic variation among genotypes evaluated with
formation of ten distinct groups. The characteristics that contributed most to genetic dissimilarity were
pulp (18.87%), soluble solids (17.04%), pH (11.55%) and titratable acidity (9.98%). The most dissimilar
genotypes were Crimson Sweet ® - Sakata and the families WMX-001G-14-02-55-01pl # 10, WMX-001G-
14-02-55-01pl # 05 and WMX -001G-09-04-58- 07pl # 08.
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1 Mestre em Producdo Vegetal pela Universidade Federal do Tocantins - UFT.

2* Pgs-doutoranda do Programa de Pés-Graduacao em Produgdo Vegetal na Universidade Federal do Tocantins - UFT. alinet4t@hotmail.com
*Autor para correspondéncia.

3 Discente do Programa de P6s-Graduagao em Producdo Vegetal na Universidade Federal do Tocantins - UFT.

4 Docente do curso de Agronomia, Universidade Federal do Tocantins - UFT, Campus de Gurupi-TO, Rua Badejés, lote. 7,
s/n, chacaras 69-72, Zona Rural. Cx. Postal 66. CEP 77402-970.

Revista Brasileira de Agropecudria Sustentavel (RBAS), v.8, n.l, p.52-58, Marco, 2018




Dissimilaridade genética entre familias de melancia

INTRODUCAO

A melancia (Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum.
& Nakai) é uma das mais importantes hortaligas cultivadas
no Brasil. O cultivo é realizado em todas as regides,
destacando-se nos ultimos anos as regifes Centro-
Oeste, Norte e Nordeste do pais onde se encontram
expressivas areas de producdo no periodo do outono/
inverno (Furlaneto & Bertani, 2015).

A ocorréncia de doengas é um dos fatores que
mais onera o custo de producao, destacando-se a
ocorréncia de viroses que reduzem substancialmente
a produtividade e qualidade dos frutos colhidos (Vieira
etal., 2005; Tavares et al., 2014).

Entre as espécies de virus que acometem a cultura,
estd o Papaya ringspot virus strain watermelon (PRSV-
W), do género Potyvirus que causam sintomas muito
severos como deformacdes foliares, bolhosidade e
necrose (Aguiar et al., 2015; Tavares et al., 2014).

No Brasil, reacdo do tipo resisténcia genética a
isolados brasileiros de PRSV-W foi identificado em
C. lanatus var. lanatus em acessos da Nigéria (P1 595203
e P1595201) (Azevedo et al., 2012).

A partir do cruzamento do acesso Pl 595201 com
cultivares de frutos do tipo Crimson Sweet, foram obtidas
familias avancadas de melancia com caracteristicas
semelhantes ao padrdo comercial Crimson Sweet, que
podem ser utilizadas na obtengéo de novos hibridos,
com maior adaptacao as condic¢des de cultivo, em
comparacdo com as cultivares em uso que foram
desenvolvidas em locais diferentes de onde seréo
recomendadas (Tavares et al., 2017).

Em um programa de melhoramento um dos pontos
principais é a escolha dos pais para obter populagdes
onde seré realizada a sele¢ao. Nesse contexto, recomenda-
se aque selecdo dos pais esteja aliada com a variabilidade
genética ampla para caracteristicas de interesse. Para
facilitar o processo de sele¢do dos geno6tipos superiores
e divergentes, uma das alternativas utilizadas é a estimativa
da dissimilaridade genética entre as populacdes (Ferreira
etal., 2003).

A dissimilaridade genética tem sido avaliada com
o objetivo de identificar genétipos divergentes, que
associados a média elevada poderdo ser utilizados com
objetivo de selecionar os genitores superiores que
serdo utilizados na formacdo da nova populagédo (Cruz
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etal., 1994). Existem varias metodologias que podem
ser utilizadas para avaliacao da dissimilaridade genética
entre os progenitores, entre as quais a analise por
componentes principais tem se destacado (Cruz &
Regazzi, 2001).

Diversas medidas de similaridade tém sido propostas
para a quantificagdo das distancias entre genotipos,
sendo, contudo, a distancia generalizada de Mahalanobis
a mais amplamente utilizada quando se dispde de
experimentos com repeticfes. Esta se diferencia das
demais técnicas por levar em consideracdo as correlagdes
residuais entre os caracteres avaliados (Cruz et al., 2004).

Entre os métodos de agrupamento, o método de
otimizagéo de Tocher tem sido um dos mais utilizados,
pois, 0s grupos originalmente avaliados sdo subdivididos
de forma que a maior distancia média intragrupo seja
menor que a distancia intergrupo (Cruz et al., 1994),
diminuindo o efeito grupos originalmente formados
por caracteristicas discrepantes.

O trabalho teve como objetivo mensurar a
dissimilaridade genética entre familias de melancia tipo
Crimson Sweet obtidas do retrocruzamentos do acesso
africano P1 595201 com Crimson Sweet.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na &rea experimental
da Universidade Federal do Tocantins — UFT, Campus
Universitario de Gurupi, localizado na regido sul do
Estado do Tocantins no ano agricola de 2009. A
temperatura média anual é de 29,5 °C, com precipitagdo
anual média de 1.804 mm.

O delineamento experimental utilizado foi o latice
simples (5x5) com trés repeti¢cdes. Cada parcela foi
composta por seis plantas (espacadas 1,5 m entre plantas
nas linhas e 2,0 m entre linhas de plantio) sendo
considerada a parcela Gtil as quatro plantas centrais.

As mudas foram obtidas pela semeadura em copos
descartaveis de 80 ml contendo substrato comercial.
O transplantio para o local definitivo foi feito 10 dias
apo6s semeadura, sendo o experimento implantado sob
sistema de cultivo convencional. A calagem e as
adubagdes foram realizadas de acordo com a anélise
de solo e a exigéncia da cultura.

Foram utilizados 25 tratamentos sendo eles: 23
familias segregantes obtidas de retrocruzamentos do
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acesso P1 595201 (Genitor ndo-recorrente resistente)
com a cultivar Crimson Sweet (Genitor recorrente
suscetivel), selecionadas para resisténcia a PRSV-W
e WMV e duas cultivares comerciais do tipo Crimson
Sweet. As familias avaliadas foram: 1 - WMX-001G-
09-04-58-07pl#07, 2 - WMX-001G-09-04-58-07pl#08, 3
- WMX-001G-09-04-58-07pl#14, 4 -\WMX-001G-09-04-
03-03pl#05, 5 - WM X-001G-09-04-03-03pl#06, 6 - WMX-
001G-09-04-03-03pk#11, 7 - WMX-001G-09-04-03-03pl#12,
8 - WMX-001G-09-04-03-03pl#13, 9 - WMX-001G-09-
04-03-03pl#18, 10 - WMX-001G-09-04-03-03pl#21, 11
-WMX-001G-09-04-03-03pl#22, 12 - WM X-001G-14-02-
55-01pl#01, 13 -WMX-001G-14-02-55-01pl#03, 14 - WMX-
001G-14-02-55-01pl#04, 15 - WMX-001G-14-02-55-
01pl#05, 16 - WMX-001G-14-02-55-01pl#07, 17 - WM X-
001G-14-02-55-01pl#08, 18 - WMX-001G-14-02-55-
01pl#09, 19 - WMX-001G-14-02-55-01pl#10, 20 - WM X-
001G-14-02-55-01pl#11, 21 - WMX-001G-14-02-55-
01pl#12, 22 - WMX-001G-14-02-55-01pl#13, 23 - WM X-
001G-14-02-55-01pk#15, 24 - Crimson Sweet e 25 - Crimson
Sweet — (Crimson Sweet® - Sakata).

Duas colheitas foram realizadas, a primeira 65 dias
apos o transplantio e segunda 5 dias ap0ds a primeira.
As caracteristicas avaliadas por parcela foram:
Produtividade média total em t ha* (PT); Massa média
de frutos em kg (MMF); Formato do fruto (FF) obtido
conforme indice proveniente da divisdo do didmetro
transversal pelo diametro longitudinal, em que valores
menores que 0,5 considerados frutos longos, entre
0,5a0,79 ovais e 0,80 a 1,00 frutos esféricos; Padrao
de listras (PL), obtido por escala de notas, em que:
1 - frutos sem listas 2 — frutos com listra larga; 3 -
frutos com listra estreita; e 4 - frutos com mosqueado;
Espessura da casca na regido do pedinculo em mm
(ECP);Espessura da casca na regido da inflorescéncia
em cm (ECI); Espessura da casca na regido distral em
mm (ECD); Didametro do pediinculo em mm (DP); Coloracéo
externa (CE) conforme escala de notaem que: 1 - representa
frutos verde escuro; 2 - frutos verde médio; 3 — frutos
verde claro; e 4 - frutos amarelo, acidez titulavel (AT);
pH; solidos soluveis (SS); coloragdo de polpa (CP),
obtido por escala de notas, sendo: 1 - polpa vermelha;
2 - polparosa intenso; 3 - polpa rosa médio; 4 - polpa
rosa claro; e 5 - polpa branca, conforme SILVA et al.,
(2006).

Os dados foram submetidos a analise de variancia
e as médias foram comparadas pelo teste de Scott &
Knott (1974) a 5% de probabilidade. As medidas de
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dissimilaridade entre as familias foram obtidas com
as estimativas de médias para todas as caracteristicas
(Tabela 1) por meio da distancia generalizada de
Mahalanobis, com padroniza¢cdo dos dados. O
agrupamento das familias foi realizado utilizando-se
0 método de Tocher. A contribuig&o relativa das varidveis
para a dissimilaridade genética foi feita utilizando o
critério proposto por Singh (Cruz & Regazzi, 2001).
As analises foram realizadas por meio do aplicativo
Genes (Cruz, 2001).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Para as caracteristicas produtividade, massa média
de frutos, espessura da casca na regiao do pedunculo,
espessura da casca na regido da inflorescéncia, espessura
da casca da regido distal, diametro do pedunculo,
coloracdo externa, acidez titulavel, pH, sélidos sollveis
e coloracéo da polpa houve a formacéo de grupos de
distintos pelo teste de Skott-Knott o que denota existéncia
de variabilidade genética (Tabelas 1 e 2). Ja para as
caracteristicas formato de fruto, padrédo de listras e
pH nédo houve variacéo genética significativa (Tabelas
le?2).

A variabilidade é importante, pois ela diminui a
vulnerabilidade genética, permite que individuos
diferentes sejam formados dentro de uma mesma espécie,
evitando sua extincdo por algum fator adverso que
possa ocorrer no meio em que elas estdo expostas (Garcia
etal., 2013).

A contribuicdo relativa das caracteristicas para
0 agrupamento esta apresentada na Tabela 3. Os quatro
primeiros componentes principais explicaram 57,44%
da variacdo total (Tabela 3). As caracteristicas que
mais contribuiram para a dissimilaridade entre as familias
foram coloragdo da polpa (18,87%), s6lidos sollveis
(17,04%), pH (11,55%) e acidez titulavel (9,98%), enquanto
a que menos contribuiu foi a producéo total (0,04%).
Esses resultados corroboram com os encontrados por
Souza et al., (2005) onde os componentes que mais
contribuiram para a dissimilaridade e familias de melancia
foram o teor de sélidos sollveis e o didmetro longitudinal.

Pode-se observar que as caracteristicas qualitativas
foram as mais responsivas nos processos seletivos
entre as familias de melancia sendo no caso, os mais
indicados para selecdo das familias mais divergentes.

Com relagédo aos componentes principais a coloracao,
teor de solidos sollveis, pH, acidez titulavel, coloragdo
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Tabela 1 - Médias para produtividade (PT em ton ha), massa média de frutos (g fruto™), formato de fruto
(FF), padréo de listras (PL), espessura da casca na regido do pedunculo (ECP em mm) e espessura
da casca na regido da inflorescéncia (ECI em mm) em 25 familias de melancia. UFT, Gurupi-TO, 2009

Familias PT (t.ha?) MMF (Kg) FF PL ECP (mm) ECI (mm)
1 17,92b 3,97b 0,91a 2,71a 12,53f 10,05c
2 14,39b 3,89b 0,90a 2,76a 13,21f 7,89d
3 11,38b 4,15b 0,94a 2,54a 14,23e 8,41d
4 17,2b 3,93b 0,96a 2,72a 12,87f 8,22d
5 14,26b 3,60b 0,92a 2,52a 12,019 9,41c
6 17,36b 4,33b 0,93a 2,79a 11,839 10,29b
7 14,91b 4,01b 0,92a 2,78a 14,89e 11,01b
8 19,48b 4,03b 0,93a 2,62a 14,36e 8,73d
9 30,40a 5,04b 0,94a 2,64a 14,51e 10,42b
10 12,21b 3,94b 0,95a 2,89a 14,41e 11,70a
11 14,10b 4,03b 0,94a 2,74a 12,70f 10,01c
12 29,48a 6,86a 0,94a 2,99a 17,14d 11,97a
13 22,14b 6,47a 0,95a 3,03a 16,01d 9,77c
14 13,28b 6,87a 0,91a 2,00b 14,02e 8,96d
15 30,59a 7,11a 0,92a 2,90a 15,82d 9,79c
16 21,17b 6,22a 0,92a 2,75a 15,46e 10,96b
17 34,17a 6,55a 0,94a 2,80a 16,48d 11,37a
18 45,27a 7,47a 0,93a 2,91a 19,18b 12,04a
19 25,45a 5,65a 0,94a 2,80a 17,79¢c 8,75d
20 29,27a 6,15a 0,96a 2,87a 16,22d 10,74b
21 27,16a 6,64a 0,93a 2,96a 18,19¢c 12,00a
22 34,13a 7,05b 0,96a 2,66a 17,87c 10,47b
23 15,16b 4,17b 0,92a 2,88a 11,469 9,88¢c
24 35,28a 7,52a 0,92a 2,84a 20,91a 9,61c
25 31,01a 6,80a 0,92a 2,63a 19,11b 10,31b

Médias seguidas da mesma letra ndo diferem entre si pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade. Produtividade média total (PT),
Massa média de frutos (MMF), formato do fruto (FF), Padrao de listras (PL), espessura de casca regido do pedinculo em mm (ECP); espessura
de casca da regiao de inflorescéncia em mm (ECI).

externa e diametro do pedunculo sdo caracteres de
importancia para o melhoramento e responderam por
72,76% da variacgdo entre as familias. Estes resultados
ndo estao de acordo com Cruz & Regazzi (2001), que
recomendam 70% ou mais da variancia total para os
dois primeiros componentes principais.

A identificagdo dos grupos realizada pelo método
de agrupamento proposto por Tocher possibilitou a
divisdo das 25 familias em dez grupos (Tabela 4). E
esperado que as familias pertencentes ao mesmo grupo
apresentem maior similaridade entre si e dissimilaridade
genética entre grupos.

As duas cultivares Crimson Sweet comercias
utilizadas como testemunhas ficaram em grupos
amplamente distintos (Tabela 4, Figura 1) e as familias
em grupos intermediarios a elas. 1sso mostra que as
familias sdo pouco divergentes e se assemelharam

com as cultivares comerciais, pois, apesar de estarem
em grupos distintos a distancia entre os grupos é
pequena como pode ser observado na (Figura 1). Os
acessos foram originados de retrocruzamentos com
a cultivar Crimson Sweet comercial para incorporacdo
das caracteristicas de interesse, o que pode ter
favorecido para a formagao de muitos grupos, porém
préximos.

A escolha dos genitores depende de varios fatores,
tais como: dos caracteres a serem melhorados, do tipo
de heranca e da fonte de germoplasma disponivel (Fehr,
1987), de forma que os cruzamentos sdo realizados entre
genitores fenotipicamente complementares e portadores
dos caracteres necessarios para atender os objetivos
do programa de melhoramento em questédo (Borém &
Miranda, 2009). Nesse sentido, o cruzamento de familias
de grupos distintos com caracteristicas de alta
produtividade com familias de caracteristicas fisico-
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Tabela 2 - Médias para espessura da casca da regido distal (ECD em mm), didametro do pedunculo (DP em mm),
coloracdo externa, acidez titulavel (AT), pH (PH), solidos soltveis (SS) e coloragdo da polpa (CP)
em 25 familias de melancia. UFT, Gurupi-TO, 2009

Familias ECD (mm) DP (mm) CE AT PH S CP
1 13,63d 18,51e 2,20a 0,08b 4,32a 6,61b 3,39a
2 13,61d 18,96e 1,63b 0,09b 5,02a 7,21a 2,26b
3 13,92d 20,66¢ 2,28a 0,09b 5,05a 5,43b 1,84b
4 13,37d 18,43e 2,09a 0,09b 4,99a 6,24b 2,15b
5 11,66e 18,85e 2,01a 0,09b 4,97a 6,52b 2,23b
6 14,91c 19,70d 1,64b 0,08b 5,03a 7,35a 1,71b
7 14,14c 21,36¢ 2,13a 0,10b 4,97a 7,20a 1,89b
8 14,67c 18,65e 2,27a 0,08b 4,08a 6,42b 2,01b
9 12,26e 18,88e 2,37a 0,07b 5,65a 7,31a 2,16b
10 14,19c 19,21e 1,92a 0,08b 4,95a 6,79b 1,79b
11 14,29c 18,89 1,92a 0,07b 5,62a 6,68b 1,68b
12 17,43a 18,58e 2,03a 0,09b 4,91a 7,76a 1,87b
13 15,10b 17,47f 2,77a 0,11b 3,85a 6,70b 2,54a
14 10,43f 21,10c 1,38b 0,17a 4,92a 6,74b 3,60a
15 15,18b 18,26e 1,99a 0,09b 4,73a 7,39a 2,34b
16 14,52c¢ 17,76f 1,54b 0,11b 4,87a 6,16b 2,61a
17 16,65a 18,69¢e 1,80b 0,11b 5,57a 7,45a 1,91b
18 16,87a 20,04d 1,99a 0,09b 5,49a 6,86b 2,87a
19 17,35a 18,87e 2,22a 0,08b 4,16a 7,41a 2,51a
20 16,77a 18,46e 1,34b 0,09b 4,91a 7,19a 1,80b
21 16,28a 20,04d 1,95a 0,08b 8,54a 7,69a 2,64a
22 16,79a 19,54d 1,61b 0,09b 5,52a 7,12a 2,56a
23 14,79c 16,369 2,19a 0,07b 5,10a 6,98a 1,82b
24 15,62b 24,14a 2,07a 0,08b 5,62a 7,71a 2,00b
25 15,86b 22,47b 1,72b 0,10b 4,97a 6,59b 1,67b

Médias seguidas da mesma letra ndo diferem entre si pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade. Espessura de casca da regido distral
em mm (ECD); diametro do pendinculo em mm (DP); coloragédo externa (CE); acidez titulavel (AT); pH (PH); s6lidos sollveis (SS);
coloracéo de polpa (CP).

Tabela 3 - Contribuicgéo relativa de 13 caracteristicas Tabela 4 - Agrupamento das 25 familias de melancia

avaliadas em 25 familias de melancia UFT, pelo método de Tocher. UFT, Gurupi-TO,
Gurupi-TO, 2009 2009
Caracteristicas Contribuicéo relativa (%) Agrupamento Numero de familias Familias
CP 18,87 | 3 10, 24, 11
S 17,04 11 3 9, 23, 16
PH 11,55 11 6 6, 20, 13, 7, 5, 12
AT 9,98 v 4 4, 18, 3, 17
CE 8,92 \V/ 3 1, 22, 8
DP 7,10 VI 2 14, 21
ECD 6,63 VI 1 5
ECI 581 Vil 1 15
ECP 5,32 I1X 1 19
PL 4,33
FF 4,21 X ! 25
MMF 0,11
PT 0,04

Produtividade méd ) diado fruto (VIMF) quimicas superiores, possuem potencial genético para
rodutividade média total , massa média do fruto ormato P ~
do fruto (FF); Padrao de listras (PL); espessura da casca na regidao estrategias futuras de SeleQaO-

do pedunculo (ECP); espessura da casca na regido da inflorescéncia e . L. -

(ECI); espessura da casca naregi&o distral (ECD); diametro do pedtinculo A classificagéo de gendtipos utilizando os recursos
(DP); coloragdo externa (CE); acidez titulavel (AT); pH (PH); sdlidos  mytjvariados é escassa na literatura para melancia. Entretanto
sollveis (SS); coloragédo de polpa(CP).
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Figura 1 - Padrdo de similaridade de 25 familias de melancia para 13 caracteristicas fenotipicas com base na
distancia de Mahalanobis (método do vizinho mais proximo). UFT, Gurupi-TO, 2009

essa metodologia tém oferecido contribuicdes efetivas
na discriminacao de gendtipos potencialmente utilizaveis
no melhoramento genético de varias culturas, inclusive
com indicagdo das caracteristicas que potencialmente auxiliam
na obtencéo de populagdes geneticamente divergentes
(Santos et al., 2000; Kvitschal, 2008).

Espera-se na metodologia multivariada que o grau
de parentesco e a dissimilaridade genética fornegcam
informacdes sobre o grau de complementaridade entre
o0s genitores envolvidos nos cruzamentos, assim como
o grau de variacao genética nas populagdes segregantes
(Kvitschal, 2008). Quando comparado ao método de Tocher,
o hierérquico do “vizinho mais proximo” (Figura 1) revelou
resultado semelhante, sendo formado o mesmo nimero
de grupos e, em cada grupo, 0s mesmos cultivares.
Concordéancia na discriminacéo de grupos entre esses
dois métodos também foi verificada por Vidigal et al.,
(1997), com cultivares de mandioca e por Amaral Junior
(1994), com acessos de moranga (Cucurbita maxima).

CONCLUSOES

A identificagdo dos grupos realizada pelo método
de agrupamento proposto por Tocher possibilitou a
divisdo das 25 familias em dez grupos.

As duas cultivares Crimson Sweet avaliadas ficaram
em grupos amplamente distintos e as familias em grupos
intermediarios a elas.

Em geral as familias sdo pouco divergentes e se
assemelharam com as cultivares comerciais, pois, apesar
de estarem em grupos distintos a distancia entre os
grupos € pequena.

Os genotipos mais divergentes foram a cultivar
Crimson Sweet® - Sakata e as familias WM X-001G14-
02-55-01pl#10, WMX-001G-14-02-55-01pl#05 e WMX-
001G-09-04-58-07pl#08.
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