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RESUMO

A divergénciagenéticaentre 31 gendtiposde melanciafoi avalia-
da por meio da andlise de variaveis canbnicas e de técnicas de agru-
pamento (Tocher e método hierérquico de Ward) baseadas na dis-
téncia generalizada de Maha anobis (D?,,). Trintalinhagens, obtidas
a partir de acessos coletados no Nordeste brasileiro e a cultivar
‘Crimson Sweet’ foram avaiadas quanto ao nimero de dias para o
aparecimento da primeira flor masculina e da primeiraflor feminina
(NDM e NDF); nimero do nd da primeira flor masculina e da pri-
meira flor feminina (NGM e NGF); nimero de frutos por planta
(NFP); comprimento de rama principa (CRP); peso médio de fruto
(PMF); teor de solidos solUveis (TSS); diametro transversal e longi-
tudinal do fruto (DTF e DLF) e espessuramédia de casca (EMC). O
experimento foi realizado em delineamento de blocos ao acaso com
trés repeticdes, compostas por parcelas de sete plantas. As caracte-
risticas que mais contribuiram para a divergéncia entre as linhagens
foram nimero de frutos por planta, diémetro longitudinal, teor de
sdlidos sollveis e peso médio de fruto. Foram formados trés grupos
por meio do método de otimizagéo de Tocher, trés por meio do mé-
todo hierarquico de Ward e quatro grupos pela dispersdo grafica
baseada nas duas primeiras variaveis candnicas. Neste caso, 0 grupo
| compbs-se de sete linhagens de Pernambuco e uma da Bahig; o
grupo |l reuniu todas as 21 linhagens do Maranh&o; os grupos I11 e
IV foram compostos pela linhagem 97-0247.008 (Pernambuco) e
pela cultivar Crimson Sweet, respectivamente. As linhagens 87-
019.021 e 87-019.022 foram as mais semelhantes, enquanto alinha-
gem 87-019.023 e ‘Crimson Sweet’ apresentaram maior
dissimilaridade pela distancia generalizada Mahalanobis (D?;). Os
cruzamentos mais promissores serdo aqueles realizados entre
Crimson Sweet e as linhagens do grupo Il. Cruzamentos entre
Crimson Sweet e as linhagens do grupo | sero interessantes para a
obtenc&o de populagdes de plantas prolificas e de frutos pequenos.

Palavras-chave: Citrullus lanatus, andlise multivariada, andlise de
agrupamento, varidveis canonicas.

ABSTRACT

Genetic divergence in watermelon lines

Genetic dissimilarity among 31 watermelon genotypes was
evaluated through the canonic analysis and cluster analysis (Tocher
Method and Ward Method) based on Mahalanobis distance (D?,)
Thirty lines obtained from accesses collected in the Northeast of
Brazil and the cultivar Crimson Sweet were evaluated to determine
the number of daysto appearance of thefirst male and female flower
(NDM and NDF); number of shoots to the appearance of the first
male and female flower (NGM and NGF); number of fruits per plant
(NFP); length of the main vine (CRP); fruit mean weight (PMF);
total solid soluble content (TSS); transversal and axial fruit diameter
(DTF and DLF) and rind thickness average (EMC). The experiment
was carried out in a randomized block design with three replicates
and seven plants per plot. The characteristics that contributed more
to the genetic dissimilarity among the genotypes were number of
fruit per plant, axial diameter of fruit, total solid soluble content and
fruit mean weight. Three clusters were formed by Tocher’s
optimization method and by the Ward Method, while four clusters
were formed by the graphic dispersion, based on two first canonic
variables. In the last case, cluster | was composed of seven lines
from Pernambuco and one line from Bahia; cluster |1 wasformed by
all the 21 lines from Maranhdo; clusters 111 and IV were composed
of line 97-0247.008 (Pernambuco) and of ‘Crimson Sweet’,
respectively. Lines 87-019.021 and 87-019.022 were the closest
related, while line 87-019.023 and Crimson Sweet presented the
biggest dissimilarity by the Mahalanobis distance (D?,). The
hybridization among ‘ Crimson Sweet’ and the lines from the cluster
I1 will bethe most promising. Hybridization among ‘ Crimson Sweet’
and the lines from cluster | will be interesting to obtain populations
of prolific plants, which give small fruits.

Keywords: Citrulluslanatus, multivariated analysis, cluster analysis,
canonic analysis.

(Recebido para publicacdo em 11 de setembro de 2003 e aceito em 29 de outubro de 2004)

melancia [Citrullus lanatus
(Thunb.) Matsum. & Nakai] é
uma cucurbitacea de grande importan-
cia econdmica, sendo cultivadaem va
rios paises. Segundo dados da FAO
(2002), em 2002, os maiores produto-
res foram China, Turquia, I8, Estados
Unidos e Egito. Entre os 99 paises
listados, o Brasil, ocupou a décima co-
locag&o, com producéo de 620.000 to-
neladas e area colhida de aproximada-
mente 82.000 h. Os principais estados
produtores s@o BA, RS, SP, GO e PE
(IBGE, 2003).
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Apenas agumas poucss cultivares de
mel anciapredominam em grande parte da
area plantada. Além disso, amaioria des-
tas cultivares provém de germoplasma
bastante aparentado, agravando o
edtreitamento da base genética deste cul-
tivo no pais (QUEIROZ et d., 1999).

Consderando a variabilidade encon-
tradanos acessos coletados naregido Nor-
deste, percebe-se que o uso do
germoplasmalocal, como fonte de maté-
riaprima para o melhoramento de melan-
Cia, surge como dternativa promissora,
sobretudo para a obtencdo de gendtipos

adaptados e resistentes aos principais
estresseshi éticosdaculturanas condiges
brasileiras (QUEIROZ, 1998).

Pera redlizacdo de um programa efi-
ciente de melhoramento é necessario reu-
nir o maior nimero possivel de informa-
¢Besrelevantes sobre o germoplasmaaser
utilizado. Portanto, arelacdo entre os pro-
genitoresenvolvidosem cruzamentossera
Util naidentificacdo das combinacBes hi-
bridas mais promissoras e navisudizacdo
do potencia genético defuturaslinhagens
(GERALDI; MIRANDA FILHO, 1988;
CRUZ; VENCOVSKY, 1989).
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Método de agrupamento : Ward
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Legenda: 01 = 87-019.017; 02 = 87-019.021; 03 = 87-019.022; 04 = 87-019.023; 05 = 87-019.027; 06 = 91-109.059; 07 = 91-
109.060; 08 = 91-109.087; 09 = 91-109.118; 10 = 91-074.015; 11 = 91-074.029; 12 = 91-074.012; 13 = 91-079.001; 14 = 91-
079.008; 15 = 91-079.009; 16 = 91-079.010; 17 = 91-079.044; 18 = 91-079.045; 19 = 91-079.060; 20 = 91-099.011; 21 = 91-
099.023; 22 = 91-099.036; 23 = 97-0247.008; 24 = 97-0249.006; 25 = 97-0251.005; 26 = 97-0251.017; 27 = 97-0257.005; 28 = 97-
0265.021; 29 = 97-0263.029; 30 = 97-0207.002 e 31 = Crimson Sweet.
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Figura 1. Representagdo gréfica da divergéncia genética entre 31 linhagens de melancia, obtida por meio do método hierarquico de Ward,

com base na distancia generalizada de Maha anobis. Petrolina, Embrapa Semi-Arido, 1997.

A divergéncia genética em um grupo
de progenitores tem sido avaliada com o
objetivo de identificar as combinages
hibridasdemaior efeito heteréticoe maior
heterozigose, de modo que em suas po-
pulagdes segregantes sgiam recuperados os
gendtipos superiores (CRUZ; REGAZZI,
1997). A avdiacéo da divergéncia genéti-
ca tem sdo redlizada utilizando-se técni-
cashioméricas, processospreditivosetam-
bém por meio de marcadores bioquimicos
e moleculares. InformagBes mais detalha
das sobre 0 emprego das técnicas bioqui-
micas e moleculares no estudo da diver-
géncia genética em melancia So apresen-
tadas nostrabahos de Assis (1994), Leeet
d. (1996), Jaret et d. (1997) eGuerra-Sanz
(2002).

Os métodos preditivos tomam por
base diferencas fenotipicas apresentadas
pelos progenitores, que podem ser
quantificadas em termos de medidas de
dissmilaridade. Dentre os mais utilizados
pelos fitomelhoristas, estéo a andlise por
varidveis candnicas e 0os métodos
aglomerativos. A andlise de variaveis
candnicas € um processo de avaiacéo do
grau de smilaridade genética entre um
grupo de progenitores que levaem consi-
deracdo a covariancia residual e a
covarianciafenotipica entre as caracteris-
ticasavdiadas(CRUZ; REGAZZI, 1997).
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Osmétodos aglomerativos tém como
objetivo a reunido dos progenitores em
grupos, de modo que haja
homogeneidade dentro do grupo e
heterogeneidade entre os grupos. Estes
métodos dependem da estimativa prévia
de medidas de dissmilaridade como a
distancia Euclidiana ou a distancia ge-
neralizada de Mahaanobis (D?,), entre
outras. Osmétodos aglomerativos podem
ser hierérquicos ou de otimizag&o.

Nos métodos hierdrquicos, o agrupa-
mento dos progenitores € redizado por
meio de um processo que se repete em
Varios niveis até que sgja construido o
dendrograma, que permitira estabelecer
arelacdo entre os progenitores. O méto-
do do vizinho mais proximo (Single
Linkage Method), assm como o Méodo
de Ward, sdo métodos hierérquicos nos
quais os progenitores mais similares sdo
identificados e agrupados por meio da
matriz de dissimilaridade. A medidaque
0s grupos véo sendo formados ou expan-
didos, a matriz vai sendo reduzida até
que, finalmente, todos os progenitores
s80 incluidos no mesmo grupo.

Entre os métodos de otimizacdo, o
método de Tocher € um dos mais utiliza-
dos pelos melhoristas. Nesse caso, assu-
me-se que a média das medidas de
dissimilaridade dentro do grupo é menor

que as disténcias médias entre 0s grupos.
Apbs a formacdo do grupo inicia, pela
identificacdo do par de progenitoresmais
smilar, € avaliada a possibilidade de in-
clusdo dos outros progenitores, conside-
rando o critério assumido anteriormente
(CRUZ; REGAZZI, 1997).

O presente trabalho teve como ob-
jetivo a determinacdo da divergéncia
genética entre linhagens de melancia,
obtidas apartir de popul agdes coletadas
na regido Nordeste do Brasil, por meio
de técnicas de andlises multivariadas.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado na EE
da Embrapa Semi-Arido, em Petrolina
(PE), aumalatitude de 09° 09’ S, longitu-
de de 40° 22° W e dtitude de 360 m. A
regio apresenta clima semi-&ido, quente
(BSh) e solo do tipo Latossolo Amardlo.
Foram utilizadas 30 linhagens de melancia
obtidas a partir de acessos coletados nos
municipios de Pestos Bons, Séo Joéo dos
Patos e Paraibano, no Maranh&o; Irecé, na
Bahia e Petrolina em Pernambuco (Te-
bela 1). Também foi utilizada uma linha
gem de autofecundacdo da cultivar
Crimson Sweet. Empregou-seddineamen-
to de blocos casudizados com trés repeti-
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Tabela 1. Peso médio de fruto (PMF), teor de sdlido sollveis (TSS), didmetro transversal de fruto (DTF), didmetro longitudina (DLF),
espessura média de casca (EMC), nimero de frutos por planta (NFP), nimero de dias para 0 aparecimento da primeira flor masculina
(NDM); Numero da gema que originou a primeira flor masculina (NGM), nimero de dias para 0 aparecimento da primeira flor feminina
(NDF); nimero da gema que originou a primeira flor feminina (NGF) e comprimento da rama principal (CRP), de 30 linhagens e uma

cultivar de melancia. Petrolina, Embrapa Semi-Arido, 1997.

Linhagem Origem’ PMF2 TSS_ DTF DLF EMC NF_P ND_M NG_M ND_F NG_F CRP
(kg) (° brix)  (cm) (cm) (cm) (unid) (unid) (unid) (unid) (unid) (m)
(87-019.017) 1 2,16 e 49d 154E 164d 097b 130a 427 67c 510a 180a 6,17 a
(87-019.021) 1 227e 50d 157E 169d 1,03b 140a 447 80b 530a 17,7a 509b
(87-019.022) 1 1,90 e 50d 148E 156d 090b 133a 443 77b 530a 173a 496D
(87-019.023) 1 197 e 48d 147E 159d 087b 148a 437 73b 513a 16,3 a 6,21a
(87-019.027) 1 2,21e 51d 156E 16,7d 1,00b 114b 413 6,7c 520a 177a 662a
(91-109.059) 2 533¢c 73b 165D 370b 143a 27c 440 43c 503a 150b 3,77b
(91-109.060) 2 591c 72b 178D 379b 160a 3,1c 420 57c 477D 163a 505b
(91-109.087) 2 536 ¢ 70b 158E 377b 133a 34c 413 50c 470D 16,7a 484b
(91-109.118) 2 6,38 b 73b 160E 388b 143a 29c¢ 393 43c 463b 16,7 a 4,71b
(91-074.015) 2 6,67 b 72b 170D 471a 127b 45c¢ 420 7,0b 507a 177a 497b
(91-074.029) 2 6,99 b 70b 183D 392b 123b 35¢c 38,7 60c 463b 170a 532b
(91-074.012) 2 6,63 b 71b 156E 445a 117b 35¢c 410 63c 483D 16,0a 515b
(91-079.001) 3 6,41b 82b 170D 387b 187a 27¢c 483 53c 547a 137b 3,73b
(91-079.008) 3 524 c 77b 172D 346c 127b 30c 413 47c 480b 150b 476D
(91-079.009) 3 6,54 b 79b 183D 369b 177a 3,1c 437 6,7c 487D 153b 494b
(91-079.010) 3 7,11b 79b 170D 411b 187a 30c 390 43c 450b 130b 532b
(91-079.044) 3 573¢c 76D 171D  360b 147a 37c 50,7 80b 547a 163a 423b
(91-079.045) 3 597 c 75b 168D 382b 147a 29c 450 6,0c 527a 157a 435b
(91-079.060) 3 557 ¢ 79b 175D 357b 143a 39c 430 6,0c 487b 143b 455b
(91-099.011) 4 3,99d 63c 157E 275c 137a 25¢ 450 63c 517a 133b 459b
(91-099.023) 4 5,56 ¢ 74b 173D 318c 147a 28¢c 410 47c 467D 137b 503b
(91-099.036) 4 5,00c 6,5¢c 171D 317c 150a 26¢c 420 57c 513a 150b 597a
(97-0247.008) 1 9,31a 83b 224B 330c 137a 17¢ 420 47c 500a 157a 584a
(97-0249.006) 5 193 e 6,1c  154E 153d 113b 124D 447 11,0a 563 a 20,7a 718a
(97-0251.005) 1 3,54d 66c 174D 218d 080b 7,1¢c 433 57c 497a 160a 576a
(97-0251.017) 1 3,02d 66c 169D 205d 1,00b 113b 427 57c 507a 170a 6,27 a
(97-0257.005) 2 6,49 b 72b 178D 330c 147a 28¢c 417 57c 467D 143b 480b
(97-0265.021) 2 752D 80b 200C 325c 153a 25¢c 38,7 63c 463b 150b 570a
(97-0263.029) 2 542c 70b 173D 395b 160a 35¢c 40,7 50c 433D 100c 463b
(97-0207.002) 2 497 c 78b 168D 370b 120b 25¢ 430 63c 503a 170a 447b
Crimson Sweet - 10,31a 109a 255A 281c 133a 13¢ 393 50c 437b 137b 476b
Média 5,27 7,0 17,2 315 1,33 53 426 6,1 49,5 15,7 5,15
C.V. (%)3 18,30 8,8 6,5 11,3 19,19 25,6 7,3 20,6 57 11,0 14,23
F* 14,50 **  12,3**  11,4**  212** 36** 297* 21ns 3,7** 3,8 ** 3,9 ** 3,6 **

Y1 = Petrolina (PE); 2 = Pastos Bons (MA); 3 = Paraibano (MA); 4 = S0 Jodo dos Patos (MA); 5 = Irecé (BA); ?Médias com amesmaletra,
na coluna, ndo diferem pelo teste de Scott & Knott (1974) em nivel de 5% de probabilidade; ¥CV = Coeficiente de variagéo; “ns = ndo
significativo; ** = significativo em nivel de 1% de probabilidade

¢Oes formadas por parcelas de sete plantas
com epacamento de 3,0x 1,0 m.

Empregou-sesistemadeirrigacao por
sulcos de infiltracéo e as parcelas foram
manejadas de acordo com as recomen-
dagdes técnicas da cultura, naregido. O
ponto de colheita foi determinado com
base no secamento das gavinhas adjacen-
tes aos pediincul os dos frutos.

Foram avaliados o nimero de dias
para o aparecimento da primeira flor

Hortic. bras., v. 23, n. 2, abr.-jun. 2005

masculina(NDM), o nimero dediaspara
0 aparecimento da primeira flor femini-
na (NDF), nimero de gemas da base da
planta até a primeira flor masculina
(NGM), nimero da gemas da base da
planta até a primeira flor feminina
(NGF), comprimento da rama principal
(CRP), nlimero médio defrutos por plan-
ta (NFP), peso médio de fruto (PMF),
teor de solidos solGveis (TSS), didmetro
transversad dofruto (DTF), didmetrolon-

gitudinal do fruto (DLF) e espessura
meédia da casca do fruto (EMC). Foram
avaliadas as cinco plantas centrais e cin-
co frutos representativos de cada parcela
para obtencéo das médias das caracteris-
ticas mencionadas. Os dados foram sub-
metidos & andlise de variéncia e as mé-
diasforam comparadas pel o teste de Scott
& Knott (1974) a 5% de probabilidade.
As medidas de dissimilaridade fo-
ram calculadas por meio da disténcia
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generalizada de Mahalanobis e o agru-
pamento das linhagensfoi realizado uti-
lizando-se 0 método de Tocher. Com
base no método hierarquico de Ward,
estabel eceu-se dendrograma ilustrativo
da similaridade entre as linhagens. O
grafico de dispersdo foi construido a
partir dos escores das duas primeiras
variaveis candnicas para os 31
gendtipos. A contribuicdo relativa das
varidveisparaadivergénciagenéticafoi
determinada utilizando o critério pro-
posto por Singh (CRUZ; REGAZZI,
1997). A obtencdo das médias de cada
parcela foi realizada utilizando-se o
aplicativo Microsoft Excel e os calcu-
losdaandlise devariancia, teste de com-
paracdo de média e divergéncia genéti-
ca foram realizados por meio do
aplicativo GENES (CRUZ, 2001).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Houve diferencas significativas en-
tre as linhagens, pelo teste F (P<0,01),
para todas as caracteristicas avaliadas,
exceto para nimero de dias para o apa-
recimento da primeira flor masculina
(Tabela 1). As caracteristicas que mais
contribuiram paraadivergénciaentre as
linhagens foram numero de frutos por
planta (28,8%), diémetro longitudinal
(26,4%), teor de sOlidos soluveis
(12,4%) e peso médio defruto (11,9%),
enguanto a que menos contribuiu foi a
espessura média de casca (0,6%).

Com base nos resultados obtidos pelo
cédlculo da distancia generalizada de
Mahalanobis (D?, ) (Tabela2), observou-
se que as linhagens 87-019.021 e 87-
019.022 apresentaram a menor magni-
tude de distancia (1,71), sendo portanto
as mais semelhantes. Por outro lado, a
maior magnitude de distancia (467,94)
foi observada entre a linhagem 87-
019.023 e a cultivar ‘Crimson Sweet’,
sendo este portanto o par maisdissimilar.

O método de agrupamento de Tocher
possibilitou o estabelecimento de trés
grupos. Das oito linhagens oriundas de
Pernambuco, sete (87-019.017; 87-
019.021; 87-019.022; 87-019.023; 87-
019.027; 97-0251.005 e 97-0251.017)
foram incluidas no grupo I, juntamente
com a linhagem da Bahia (97-
0249.006), enquanto as 21 linhagens
provenientes do Maranh&o (91-109.059;
91-109.060; 91-109.087; 91-109.118; 91-
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Tabela 2. Medidas minimas e maximas de dissimilaridade genética entre linhagens de me-
lancia, com base na distancia generalizada de Mahalanobis. Petrolina, Embrapa Semi-Ari-

do, 1997.
Linhagem Minima. Méxima.

D,? Linhagem D,” Linhagem
87-019.017 4,77 87-019.023 428,55 Crimson Sweet
87-019.021 1,71 87-019.022 463,10 Crimson Sweet
87-019.022 1,71 87-019.021 447,88 Crimson Sweet
87-019.023 4,77 87-019.017 467,94 Crimson Sweet
87-019.027 6,48 87-019.017 379,97 Crimson Sweet
91-109.059 513 91-079.045 350,65 Crimson Sweet
91-109.060 5,83 91-079.009 312,77 Crimson Sweet
91-109.087 5,04 91-109.118 370,28 Crimson Sweet
91-109.118 5,04 91-109.087 345,71 Crimson Sweet
91-074.015 6,01 91-074.012 443,94 Crimson Sweet
91-074.029 15,15 91-109.060 273,19 Crimson Sweet
91-074.012 6,01 91-074.015 421,23 Crimson Sweet
91-079.001 8,54 91-079.045 338,44 Crimson Sweet
91-079.008 2,92 91-079.060 262,50 Crimson Sweet
91-079.009 4,55 91-079.060 255,77 Crimson Sweet
91-079.010 11,75 91-109.118 320,22 Crimson Sweet
91-079.044 12,63 91-079.009 313,14 Crimson Sweet
91-079.045 513 91-109.059 330,62 Crimson Sweet
91-079.060 2,92 91-079.008 263,85 Crimson Sweet
91-099.011 7,89 91-099.036 309,43 Crimson Sweet
91-099.023 3,84 97-0257.005 236,08 Crimson Sweet
91-099.036 7,89 91-099.011 290,33 Crimson Sweet
97-0247.008 26,33 97-0265.021 269,13 87-019.023
97-0249.006 24,24 87-019.027 419,34 Crimson Sweet
97-0251.005 16,46 97-0251.017 217,42 Crimson Sweet
97-0251.017 12,52 87-019.027 298,77 Crimson Sweet
97-0257.005 3,84 91-099.023 223,27 Crimson Sweet
97-0265.021 18,53 97-0257.005 187,86 87-019.023
97-0263.029 19,22 91-079.060 350,80 Crimson Sweet
97-0207.002 6,02 91-079.008 309,17 Crimson Sweet
Crimson Sweet 77,44 97-0247.008 467,94 87-019.023

074.015; 91-074.029; 91-074.012; 91-
079.001; 91-079.008; 91-079.009; 91-
079.010; 91-079.044; 91-079.045; 91-
079.060; 91-099.011; 91-099.023; 91-
099.036; 97-0257.005; 97-0265.021; 97-
0263.029 e 97-0207.002) foram inclui-
dasnogrupo 1. A linhagem 97-0247.008
eacultivar Crimson Sweet compuseram
0 grupo 1. A aplicacgo do método de
Ward (Figura 1) resultou naformagéo de
trés grupos, sendo que o primeiro grupo
coincide exatamente com aquele forma
do pela técnica de Tocher e os demais
diferem apenas pela plotagem da linha
gem 97.0265.021 nogrupo 11, juntamen-
te com alinhagem 97-0247.008 e a cul-
tivar Crimson Sweset.

As estimativas dos autoval ores cor-
respondentesasduasprimeirasvariaveis

candnicas explicaram 84,6% da varia
¢ao total, permitindo uma descricéo
satisfatoria da divergéncia genética en-
tre as linhagens por meio da dispersdo
gréfica dos escores em relacéo as duas
primeiras variaveis canbnicas (Figura
2). A andlise dadispersdo graficabasea-
da nas duas primeiras variaveis
canbnicas permite a formagéo de qua-
tro grupos bastante semelhantes agque-
les obtidos pel as técni cas de agrupamen-
to. Observou-se que 0s gendtipos mais
divergentes sdo as linhagens 87-019.23
e ‘Crimson Sweet’, sendo que esta Ulti-
ma apresentou-se bastante isolada em
relacdo aos demais gendtipos. Estes re-
sultados estdo de acordo com aqueles
obtidos pela disténcia generalizada de
Mahalanobis (D).
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Legenda: 01 = 87-019.017; 02 = 87-019.021; 03 = 87-019.022; 04 = 87-019.023; 05 =
87-019.027; 06 = 91-109.059; 07 = 91-109.060; 08 = 91-109.087; 09 = 91-109.118; 10
= 91-074.015; 11 = 91-074.029; 12 = 91-074.012; 13 = 91-079.001; 14 = 91-079.008;
15=91-079.009; 16 = 91-079.010; 17 = 91-079.044; 18 = 91-079.045; 19 = 91-079.060;
20 = 91-099.011; 21 = 91-099.023; 22 = 91-099.036; 23 = 97-0247.008; 24 = 97-
0249.006; 25 = 97-0251.005; 26 = 97-0251.017; 27 = 97-0257.005; 28 = 97-0265.021,
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Figura 2. Dispersdo gréfica de 31 linhagens de melancia, com base nas duas primeiras
variaveis candnicas. Petrolina, Embrapa Semi-Arido, 1997.

Observa-se que os grupos formados
diferem pelo nivel de melhoramento
genético dos gendtipos. Aslinhagens do
grupo | foram obtidas a partir de aces-
sos coletados em populacdes esponté-
neas, submetidas & selecdo natural. No
grupo Il elll, estéo as linhagens oriun-
das de acessos coletados em pequenas
propriedades rurais e em feiras livres,
sendo, portanto materiais que tém so-
frido além da selecdo natural, a selecdo
massal praticada pelos agricultores. No
grupo |V, encontra-seacultivar Crimson
Sweset que deriva de um eficiente pro-
grama de melhoramento genético con-
duzido nos Estados Unidos desde mea-
dos do século passado.
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A escolha dos progenitores para pro-
gramas de hibridaco que visem aamplia
¢80 davariabilidade da espécie parao me-
Ihoramento genético por meio de sdlecéo
nas geragies segregantes deve levar em
consderacdo adivergéncia genética, 0 de-
sempenho per se dos progenitores e a
complementaridade aélica Desse modo,
deduz-se que os cruzamentos mais promis-
sores paraaformacdo de populacdes base,
com ampla varigbilidade e compostas de
gendtipos superiores, seréo aqueles redli-
zados entre a cultivar Crimson Sweet e as
linhagens do grupo 11, que dém de bastan-
te divergentes, apresentaram bom desem-
penho com relagéo as caracteridticas avar
liadas, sobretudo quanto ao peso de frutos
eaoteor desdlidossoliveis(Tabelal). Por

outro lado, cruzamentos envolvendo acul-
tivar Crimson Sweet easlinhagensdo gru-
po |, seréo interessantes paraaobtencéo de
populacdes de plantas prolificas e de fru-
tos pequencs, hga viga que as linhagens
deste grupo gpresentaram maior nimero
defrutos por plantae menor peso defruto
(Tabela 1). E esperado que o cruzamento
entre ‘Crimson Sweet’ e a linhagem
97.0247.008 resulte em menor variabili-
dade se comparado aos cruzamentos an-
teriores.

LITERATURA CITADA

ASSIS, J.GA. Estudos Genéticos no Género
Citrullus. 1994. 98 F. (Tese mestrado) - UNESP,
Jaboticabal.

CRUZ,C.D.,REGAZZI,A.J. Modelos Biométricos
Aplicados ao Melhoramento Genético. Vicosa:
UFV, Imprensa Universitéria, 1997. 390 p.
CRUZ, C.D. Programa Genes: aplicativo
computacional em genética e estatistica. Vigosa,
MG: UFV, 2001. 648 p.

CRUZ, C.D., VENCONVSKY, R. Comparacdo
de alguns métodos de andlise dialélica. Revista
Brasileira de Genética. Ribeirdo Preto, v.12, n.2,
p.425-436, 1989.

FAO. FaoSat Database Results. Disponivel em:
<http://www.fao.org.>. Acessoo em 18 jun. 2003.
GERALDI, 1.0.; MIRANDA-FILHO, J.B.
Adapted models for the analysis of combining
ability of varietiesin partial diallel crosses. Revis-
ta Brasileira de Genética. Ribeirdo Preto, v.11,
p.419-430, 1988.

GUERRA-SANZ JM. Citrullus simple sequence
repeats markers from sequence databases.
Molecular Ecology Notes, n.2, p.223-225. 2002.
IBGE. Produgéo Agricola. Disponivel em: <http:/
/www.sidra.ibge.gov.br/cginbin>. Acesso em 20
mai. 2003.

JARRET, RL.; MERRICK, L.C.; HOLMS, T,
EVANS, J. Simple sequencerepeatsin watermelon
[Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum & Nakai].
Genome, v.40, p.433-449. 1997.

LEE, S.J;; PARK, K.W.; HONG Y.P. Detection of
genetic diversity using RAPD-PCR and sugar
analysisinwatermelon [Citrulluslanatus (Thunb.)
Mansf.] germplasm. Theoretical and applied
genetics, v.92, p.719-725, 1996.

QUEIROZ, M.A.; SOUZA, F.F.; Mehoramento
demelanciaparadiferentes padrdes de fruto eteor
de aglcar. In: CONGRESSO BRASILEIRO DE
OLERICULTURA, 38°, 1998, Petrolina-PE. Re-
sumos... Petrolina, PE: EMBRAPA-CPATSA/
SOB, 1998. Né&o paginado.

QUEIROZ, M.A.; DIAS, R.C.S,; SOUZA, FF;
FERREIRA, M.A JF,; ASSIS, JGA.; BORGES,
R.M.E.; ROMAO, R.L.; RAMOS, SR.R.; COS-
TA, M.S\V.; MOURA, M.C.C.L. Recursos gené-
ticos e melhoramento de melancia no Nordeste
brasileiro. In.. QUEIROZ, M.A.; GOEDERT,
C.0.; RAMOS, SR.R., ed. Recursos Genéticos e
Melhoramento de Plantas para o Nordeste brasi-
leiro. (on line). Petrolina: Embrapa Semi-Arido/
Brasilia-DF: Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia, 1999. Disponivel em: <http://
www.cpatsa.embrapa.br>.

SCOTT, A.J; KNOTT, M. A cluster analysis
method for grouping means in the analysis of
variance. Biometrics, v.30, p.507-512, 1974.

183





