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CARVALHO, Nickson Fernandes de Oliveira. Caracterização morfológica e diversidade 

genética com base no sistema radicular do meloeiro. 2022. 47f. Dissertação (Mestrado em 

Fitotecnia) – Universidade Federal Rural do Semi-Árido, Mossoró, 2022.  

 

RESUMO 

Os estudos da arquitetura do sistema radicular das plantas podem gerar informações úteis aos 

programas de melhoramento genético visando a desenvolver cultivares com maior eficiência 

na aquisição de água e nutrientes em ambientes desuniformes. Diante disso, o objetivo deste 

trabalho foi caracterizar, com base em descritores morfológicos, o sistema radicular e avaliar 

a diversidade genética entre trinta acessos da Coleção de Germoplasma de melão da 

Universidade Federal Rural do Semi-Árido (UFERSA). Para tanto, foi realizado um 

experimento disposto no delineamento inteiramente casualizado, com 30 tratamentos e cinco 

repetições. Após as sementes germinarem em papel germitest, foram selecionadas por acesso 

cinco plântulas com radícula de aproximadamente 3 cm, para serem fixadas em exsicatas de 

crescimento, onde foram mantidas durante doze dias. Ao término desse período, elas foram 

escaneadas e, em seguida, foram realizadas medições no comprimento da raiz primária, 

diâmetro do colo da raiz primária e os pelos radiculares foram avaliados visualmente. Por fim, 

com o auxílio do software para edição de imagens “Photoshop CS6 v13.0”, foram 

mensurados os ângulos das raízes basais. A divergência genética foi avaliada por meio de 

procedimentos multivariados: distância Euclidiana, método de agrupamento UPGMA e K-

means. Os acessos foram agrupados de forma satisfatória em cinco grupos por meio dos 

métodos de análise de agrupamento. O diâmetro do colo da raiz primária foi a característica 

que mais contribuiu para a dissimilaridade entre os acessos (43,06%). O acesso A-50, de 

forma geral, se destacou por apresentar as maiores médias paras as características 

morfológicas avaliadas, podendo ser utilizado como fonte de alelos em programas de 

melhoramento genético que tenham por objetivo produzir cultivares com maior eficiência na 

aquisição de água e nutrientes.  

Palavras-chave: Cucumis melo; morfologia radicular; variabilidade genética. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

CARVALHO, Nickson Fernandes de Oliveira. Morphological characterization and genetic 

diversity based on the melon root system. 2022. 47p. Dissertation (Masters in 

Phytotechnics) – Universidade Federal Rural do Semi-Árido, Mossoró, 2022. 

 

ABSTRACT 

 

Studies about the root system architecture of plants can produce useful information for genetic 

improvement programs aiming to develop cultivars with greater efficiency in acquiring water 

and nutrients in non-uniform environments. The objective of this experiment was to 

characterize, based on morphological descriptors, the root system and to evaluate the genetic 

diversity among thirty accessions of the Melon Germplasm Collection of Universidade 

Federal Rural do Semi-Árido (UFERSA), in a completely randomized design experiment, 

with five repetitions. After the seeds germinated on germitest paper, five seedlings with a 

radicle of approximately 3 cm were selected, per accession, to be fixed in growth exsiccates, 

where they were kept for twelve days. At the end of this period, they were scanned and, then, 

measurements were taken on the length of the primary root, diameter of the primary root neck 

and root hairs were visually evaluated. Lastly, with image assist of editing software 

“Photoshop CS6 v13.0”, the angles of basal roots were measured. Genetic divergence was 

evaluated using multivariate procedures: Euclidean distance, UPGMA clustering method and 

K-means. The accessions were successfully sorted into five groups using cluster analysis 

methods. The diameter of the primary root neck was the characteristic that most contributed to 

the dissimilarity between accessions (43.06%). The A-50 accession, in general, stood out for 

presenting the highest averages for morphological characteristics evaluated, and can be used 

as a reference in genetic improvement programs that aim to produce cultivars with greater 

efficiency in the acquisition of water and nutrients. 

 

Keywords: Cucumis melo; root morphology; genetic variability. 
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1  INTRODUÇÃO 

 

O melão (Cucumis melo L.) é uma hortaliça pertencente à família Cucurbitaceae com 

origem na Ásia Central e África (SANABRIA-VERÓN et al., 2019). É uma espécie 

comercialmente importante no mundo inteiro (DANTAS et al., 2012), caracterizada por se 

adequar a diferentes ambientes com alta temperatura, luminosidade e baixa umidade relativa 

(MEDEIROS et al., 2012).         

 Nos últimos anos, seu cultivo ganhou destaque no mercado agrícola brasileiro devido 

ao aumento das áreas cultivadas, à adoção de novas tecnologias e incremento na produção 

(SEAGRI, 2016). O Nordeste brasileiro tem expressiva participação, sendo responsável por 

mais de 95% da produção nacional e exportação, com destaque para os Agropolos Mossoró-

Assú e Vale Baixo Jaguaribe, situados no Rio Grande do Norte e Ceará, respectivamente 

(NUNES et al., 2016).          

 Além do seu elevado valor econômico, é considerada a espécie mais polimórfica do 

gênero Cucumis, apresentando ampla variabilidade genética na folha, flor e fruto (ARAGÃO 

et al., 2013; NUNES et al., 2016), o que motiva a realização de estudos sobre diversidade. A 

análise da diversidade genética é uma etapa importante no melhoramento de espécies 

agronômicas, pois permite identificação prévia de genótipos divergentes para utilização em 

futuros cruzamentos (SILVEIRA et al., 2021).      

 Frequentemente os estudos encontrados na literatura sobre diversidade genética e 

caracterização morfoagronômica do meloeiro estão ligados às características de produtividade 

(ARAGÃO et al., 2013; DANTAS et al., 2015; GOMES et al., 2021; MACÊDO et al., 2017). 

Contudo, observa-se que os caracteres de raiz são pouco estudados nesse sentido. A 

arquitetura do sistema radicular também está ligada ao aumento da produtividade em culturas 

agrícolas, uma vez que características morfológicas de raízes como comprimento, diâmetro, 

densidade e ângulo podem influenciar diretamente a exploração espacial do solo e no 

processo de absorção de água e nutrientes em ambientes desuniformes (MAUAD et al., 2012; 

VAZ-DE-MELO et al., 2013).        

  A importância de se realizar trabalhos que analisem a arquitetura do sistema radicular 

está em obter informações que possam auxiliar programas de melhoramento genético, com o 

objetivo de desenvolver cultivares que tenham maior eficiência na exploração do solo para 

aquisição de água e nutrientes (SILVA et al., 2016). Entretanto, na literatura existe apenas um 

trabalho que analisa a diversidade genética a partir de características morfológicas do sistema 

radicular de meloeiro.  
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Com base nas considerações anteriores, o objetivo do trabalho foi caracterizar, de 

acordo com descritores morfológicos, o sistema radicular e avaliar a diversidade genética 

entre acessos da Coleção de Germoplasma de melão da Universidade Federal Rural do Semi-

Árido.  
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2  REVISÃO DE LITERATURA 

2.1  ASPECTOS GERAIS DO MELOEIRO  

 O melão é um fruto amplamente consumido e de grande popularidade em todo o 

mundo (VARGAS et al., 2021). Não se sabe ao certo o centro de origem da espécie. Grande 

parte dos autores considera que a forma selvagem do meloeiro tem origem na África, onde se 

encontram ainda muitas das espécies não cultivadas pertencentes ao gênero Cucumis 

(AKASHI et al., 2001). No entanto, outros autores apontam a Ásia Central e Oriente Médio 

como seu provável centro de origem por volta de 1500 a 2000 a.C. Devido à sua exploração, 

foram formados centros de origem secundários com maior diversidade botânica, como a 

Índia, Irã, Afeganistão, Turquia e China (KARCHI, 2000; SANABRIA–VERÓN et al., 

2019). 

É uma espécie que apresenta plantas anuais, herbáceas, de caule prostrado, sulcado, 

não aculeado com número de hastes ou ramificações variáveis e, dependendo do cultivar, 

esses ramos podem alcançar até três metros de comprimento. As folhas são alternadas 

simples, possuindo o limbo completo (KIRKBRIDE, 1993). Seu sistema radicular é 

ramificado, vigoroso e pouco profundo, concentrado nos primeiros 20 a 30 cm do solo 

(GÓMEZ-GUILLAMÓN et al., 1993; MATHEW et al., 1986). As flores masculinas são 

axilares e agrupadas em uma inflorescência tipo cacho, ao passo que as hermafroditas são 

dispostas de forma solitária (GÓMEZ-GUILLAMÓN et al., 1985). Os frutos do meloeiro 

podem ser resultado da polinização cruzada, autopolinização, ou de ambas simultaneamente 

(LENZI et al., 2005). Apresentam grande variabilidade em relação ao tamanho e formato, 

podendo ser arredondado, achatado ou até mesmo cilíndrico. Também pode ser observada 

variação na casca com relação à textura, lisa ou rendilhada. O fruto também possui variação 

na coloração da polpa e aroma característico (ARRUDA, 2002).  

A ampla variedade fenotípica observada na cultura fez com que os botânicos 

indicassem uma classificação intraespecífica. Naudin (1859), estudando uma coleção com 

2.000 espécimes, dividiu a espécie Cucumis melo em dez variedades (PITRAT et al., 2000). 

Posteriormente, Munger; Robinson (1991) simplificaram a classificação feita por Naudin, 

dividindo a espécie em uma variedade selvagem chamada Agrestis e outras seis variedades: 

Cantaloupensis, Inodorus, Conomon, Dudaim, Flexuosus e Momordica. Atualmente, a 

classificação proposta por Robinson; Dereck-Walters (1997), que divide a espécie nas seis 

variedades descritas anteriormente, é a mais utilizada na literatura. 
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Para facilitar o processo de comercialização final do fruto, os melões com 

características semelhantes entre si são separados em grupos, dando origem a uma 

classificação comercial denominada “tipo” (Mc CREIGHT et al., 1993). Assim, no Brasil os 

principais tipos de melão comercializados são: Amarelo, Pele de Sapo, Honey Dew, 

Cantaloupe, Gália e Charentais (ARAGÃO, 2011). 

As condições climáticas são fatores preponderantes na produção da cultura. O 

meloeiro tem seu cultivo favorecido em ambientes com alta temperatura (25-35ºC), alta 

luminosidade (2500-3000 hs/ano), baixa umidade relativa (65-75%) e baixa precipitação 

anual (<600 mm/ano). Os solos precisam ser férteis, de textura média e bem drenados. Essas 

condições, associadas à utilização de irrigação e o incremento de alta tecnologia, propiciam o 

cultivo de áreas extensas, permitindo uma produtividade de frutos com elevada qualidade para 

exportação (CAVALCANTE NETO et al., 2020; COSTA et al., 2000). Além disso, vale 

salientar que o Brasil é favorecido devido à produção nacional ocorrer na entressafra de 

outros países, fazendo com que a procura pelo produto brasileiro aumente (VARGAS et al., 

2021). 

É uma cultura de grande importância econômica para o país, com produção de 

613.933 toneladas, área plantada de 24.137 hectares e com valor de produção de R$ 

623.952.000 em 2020 (IBGE, 2021), fazendo o Brasil ocupar a 12ª posição entre os maiores 

produtores do mundo (FAO, 2020). Apenas no primeiro trimestre de 2020, o melão foi a fruta 

mais exportada do país, sendo enviadas mais de 75 mil toneladas (ABRAFRUTAS, 2020). Os 

híbridos pertencentes às variedades Inodorus e Cantaloupensis são os mais produzidos, com 

destaque para os melões do tipo amarelo, Orange Fresh e pele de sapo, que juntos respondem 

por mais de 84% das exportações de melão (NUNES et al., 2011), destinadas principalmente 

aos mercados europeu e dos Estados Unidos da América. Os produtores estimam um 

incremento na taxa de exportação devido às negociações com o mercado chinês ainda em 

2020 (VARGAS et al., 2021).  

O Nordeste brasileiro, por apresentar condições edafoclimáticas propícias ao cultivo 

do meloeiro, se destaca por concentrar a maior parte da produção nacional, fornecendo mais 

de 95% dela. Os Estados do Rio Grande do Norte e o Ceará são os principais produtores, 

contribuindo com 46,6% e 35%, respectivamente, sendo os polos irrigados de Mossoró – 

Assú (RN) e Baixo do Jaguaribe (CE) seus maiores centros de expressão (MENEZES et al., 

2001). Dessa forma, a cadeia de produção, que vai desde o plantio até os processos de pós-

colheita e comercialização do fruto, gera impacto socioeconômico significativo nas regiões 

produtoras (SANTOS et al., 2014) por utilizar grande número de trabalhadores. Ao longo do 
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ano, estima-se que sejam gerados mais de 60.000 empregos direta e indiretamente 

(CARVALHO et al., 2017; NUNES et al., 2016).  

O fruto do meloeiro é considerado bastante refrescante por ser composto basicamente 

por água e pouco calórico (SILVA, 2001). Seu consumo é de forma in natura, como 

ingrediente de saladas de frutas ou até mesmo suco. Do ponto de vista nutricional, o consumo 

do fruto é indicado por apresentar benefícios, podendo suprir totalmente as exigências em 

vitaminas A e C, além de ser fonte de açúcar, fibras, cálcio, iodo e potássio. Do ponto de vista 

medicinal, por sua vez, o fruto apresenta propriedades como calmante, oxidante e diurético 

(EMBRAPA, 2017). 

2.2  MELHORAMENTO GENÉTICO DO MELOEIRO 

O melhoramento de plantas é, antes de tudo, a estratégia mais eficaz no aumento da 

produtividade de alimentos de forma ecológica e responsável. Por meio do melhoramento 

genético, as culturas agrícolas podem desenvolver adaptação ao ambiente de cultivo, trazendo 

benefícios para a sociedade, como alimentação de qualidade, fibras e energia. Além de 

permitir o desenvolvimento de cultivares resistentes ou tolerantes a pragas agrícolas, doenças 

e a estresses bióticos (BORÉM & MIRANDA, 2013).  

Por meio do processo de melhoramento genético vegetal, empresas de iniciativa 

pública ou privada conseguem desenvolver um sistema produtivo eficiente a ponto de 

competir com a economia global, bem como atender demandas específicas do mercado 

(BORÉM; MIRANDA, 2013). No caso do meloeiro, além dos avanços no manejo do solo, 

uso da irrigação, adubação, práticas fitossanitárias e uso de alta tecnologia, observa-se que a 

utilização de cultivares melhoradas geneticamente tem incrementado a taxa de produtividade, 

além de obter frutos com maior qualidade, aumentando sua competitividade no mercado 

internacional (CARVALHO, 2016).  

Historicamente, o melhoramento genético do meloeiro no Brasil ganhou impulso após 

a Embrapa Hortaliças (CNPH) desenvolver o Programa Nacional de Pesquisas de Hortaliças 

(PNPH) na década de 80. A partir dos estudos realizados por este programa, obteve-se a 

cultivar Eldorado-300, caracterizada pela resistência ao vírus do mosaico da melancia (PRSV-

w), sendo muito semelhante à cultivar de melão Amarelo valenciano (PESSOA et al., 1988; 

PAIVA, 1999).  

Em 1995 foi observada, por meio de um levantamento técnico das principais 

dificuldades encontradas pelos produtores de melão do Vale de Assu no Rio Grande do Norte, 

a necessidade de se utilizar sementes com melhor adaptação às condições do semiárido 
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(ALVES et al., 1995). Então, no ano seguinte a Embrapa Agroindústria Tropical (CNPAT) 

deu início às pesquisas para atender à demanda dos produtores locais. Inicialmente, o projeto 

de melhoramento consistiu no resgate de sementes de melão disponíveis nas unidades da 

Embrapa e no Instituto Nacional de Pesquisas da Amazônia (INPA), além de sementes 

comerciais. Vale salientar que algumas destas sementes selecionadas já apresentavam fonte de 

resistência a algumas doenças chaves no cultivo do melão no Nordeste. Em 1997 a Dra Molly 

Kill, da Universidade de Cornell, cedeu linhagens de melão para agregar à pesquisa 

desenvolvida no Brasil. As pesquisas com esses dois bancos de germoplasma tiveram como 

objetivo final obter híbridos de melão que atendessem tanto o mercado interno quanto o 

externo, adaptados às condições climáticas do Nordeste, com resistência a doenças e 

tolerantes à mosca branca (PAIVA, 1999).  

Os programas de melhoramento genético levam em consideração as características 

relacionadas ao ciclo da cultura, resistência às doenças, tolerância às pragas, produtividade e, 

sobretudo, a qualidade final do fruto. Neste processo, os genótipos precoces de meloeiro são 

considerados ideais porque agregam valor econômico, possibilitando aos produtores a oferta 

dos frutos em menor prazo, além de proporcionarem a chance de escape de infestação por 

pragas ou contaminações por microrganismos (PAIVA et al., 2004). Observa-se que em polos 

tecnológicos os produtores preferem utilizar sementes híbridas devido às características 

superiores do fruto, além de obter uniformidade na colheita (CRISÓSTOMO, 2000). 

Atualmente, grande parte dos híbridos produzidos no Nordeste é originária de 

programas de melhoramento genético dos Estados Unidos, Espanha, Holanda e França. Isso 

motivou a Universidade Federal Rural do Semi-Árido (UFERSA), em parceria com a 

Embrapa, a iniciar um programa de melhoramento do meloeiro com o objetivo de obter 

híbridos simples adaptados às condições climáticas da região (GUIMARÃES, 2013; NUNES 

et al., 2011). 

2.3 DIVERSIDADE GENÉTICA  

A diversidade genética é definida como a distância entre as populações, indivíduos ou 

organismos, de acordo com características que vão desde aspectos morfológicos, fisiológicos 

ou bioquímicos até aspectos moleculares (AMARAL JÚNIOR; THIÉBAUT, 1999). Essa 

variação expressada pelas distâncias genéticas entre as populações ou indivíduos pode ser 

analisada por meio de um método específico ou pela combinação de mais de um método 

(MOHAMMADI; PRASANNA, 2003). A escolha da metodologia adequada depende da 

natureza dos dados, da facilidade da análise e do objetivo final do pesquisador (CRUZ, 2005; 
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CARVALHO et al., 2003).         

 O conhecimento prévio da diversidade genética apresenta como principais vantagens a 

identificação de genes de interesse (MOHAMMADI; PRASANNA, 2003), sem a necessidade 

de obter prévias combinações híbridas, otimizando tempo e recursos em programas de 

melhoramento genético (COIMBRA et al., 2001), além de promover a conservação dos 

Bancos Ativos de Germoplasma e possibilitar o melhor uso e cultivo das espécies agrícolas 

(CRUZ; CARNEIRO, 2003).         

 No estudo da diversidade genética, são empregados procedimentos estatísticos 

multivariados, de forma que se considere as correlações existentes entre os caracteres 

avaliados, para distinguir quais são as fontes de variabilidade genética e a importância relativa 

de cada caractere com relação à divergência total (MOURA et al., 1999), ou seja, a finalidade 

desses procedimentos estatísticos multivariados é simplificar a observação das distâncias 

genéticas (CORRÊA; GONÇALVES, 2012).      

 Os caracteres múltiplos de cada acesso estudado são expressos a partir das medidas de 

dissimilaridade, que representam a diversidade em relação ao todo (CRUZ e CARNEIRO, 

2003). As medidas de dissimilaridade mais utilizadas em estudos de diversidade genética são: 

a distância euclidiana, o quadrado da distância euclidiana, a distância euclidiana média e a 

distância generalizada de Mahalanobis (CRUZ et al., 2011), sendo a última mais vantajosa 

porque explica bem as correlações entre as variáveis (HAIR JR, 2009).  

 Quando o número de acessos analisados é muito grande, os métodos de agrupamento 

são mais eficientes nas estimativas da diversidade. Assim, os acessos são reunidos em grupos 

ou clusters, a partir de algum critério de classificação, de forma que exista homogeneidade 

dentro dos grupos e heterogeneidade entre os grupos (CRUZ; CARNEIRO, 2003). Os 

métodos de agrupamento mais utilizados em estudos genéticos são os de otimização e os 

hierárquicos (CRUZ et al., 2011). Dentre os métodos hierárquicos, o método das medidas da 

dissimilaridade ponderada (UPGMA) é o mais utilizado e tem como objetivo agrupar os 

genótipos por meio de um processo que se repete em vários níveis até que se estabeleça um 

dendrograma com as distâncias. Dentre os métodos de otimização, o de Tocher é um método 

que se baseia na formação de vários grupos, de forma que as distâncias dentro dos grupos 

sejam inferiores às distâncias entre os grupos (CRUZ; CARNEIRO, 2003).  

 Nunes et al. (2011), estudando a diversidade genética entre vinte linhagens de melão 

Pele de Sapo por meio do método de agrupamento de otimização de Tocher e UPGMA, 

observaram concordância entre os grupos formados por ambos os métodos. Da mesma forma, 

Neitzke et al. (2009), analisando a divergência genética entre 14 variedades crioulas de melão 
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do Sul do Brasil, verificaram concordância parcial entre os métodos de agrupamento de 

Tocher e UPGMA quanto aos grupos formados. Os autores constataram grande variabilidade 

genética para caracteres de frutos com potencial para uso em programas de melhoramento 

genético da cultura, com base nos 26 descritores morfológicos de fruto utilizados. Em seu 

estudo sobre estimativas de dissimilaridade genética, índices de seleção e correlações em 

germoplasma de meloeiro, Gomes et al. (2021) observaram diversidade genética entre os 37 

acessos analisados. 

2.4  SISTEMA RADICULAR  

A formação do sistema radicular é resultante de processos fisiológicos e morfológicos 

gerados na germinação da semente. A raiz é um importante órgão vegetal responsável pela 

fixação e sustentação da planta no solo, absorção e condução de água e aquisição de 

elementos minerais, além de servir como fonte de armazenamento de amido. Suas funções 

básicas são necessárias para o pleno desenvolvimento e crescimento das plantas (VANCE et 

al., 2003; GREGORY, 2006; TAIZ; ZAIGER, 2010). Um sistema radicular vigoroso e 

saudável oferece benefícios para a planta, como a interação com microrganismos benéficos do 

solo e tolerância a estresses ambientais (FITA et al., 2006).    

 O sistema radicular possui diferentes classes de raízes, estando, nas plantas 

monocotiledôneas, dividido em componentes embrionários e pós-embrionários, representados 

por raízes seminais e nodais, respectivamente (SAENGWILAI et al., 2014). Na literatura, o 

termo raiz nodal pode ser substituído por coroa, basal ou raiz adventícia. Tanto as raízes 

seminais quanto as nodais crescem extensivamente formando um sistema radicular fibroso 

(GONÇALVES e LYNCH, 2014).         

 O sistema radicular das plantas dicotiledôneas surge com a raiz principal ou primária 

emergente da semente. As raízes basais surgem lateralmente na base do 

hipocótilo (GREGORY, 2006). Tanto a raiz primária quanto as raízes basais podem dar 

origem às raízes laterais, contribuindo no aumento do volume e da exploração do solo 

(ROSADO, 2012).  É possível ainda incluir, para as dicotiledôneas, uma quarta classe de raiz: 

as adventícias, formadas na parte inferior do hipocótilo, logo acima das raízes basais, 

crescendo horizontalmente no solo (MILLER et al., 2003). A Figura 1 (A e B) mostra o 

sistema radicular de dicotiledôneas e monocotiledôneas.  
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Figura 1. A - Sistema radicular de uma dicotiledônea; B - Sistema radicular de uma 

monocotiledônea. Fonte: Rosado (2012). 

2.4.1  Arquitetura do sistema radicular  

A arquitetura da raiz está relacionada à configuração espacial do sistema radicular no 

solo por meio dos ângulos que são formados entre as diferentes classes de raízes 

(GONÇALVES; LYNCH, 2014), desempenhando importante papel na exploração do solo e 

na forma de aquisição dos elementos minerais essenciais às plantas (LYNCH, 2007). Nota-se 

que esta geometria, formada por meio dos ângulos entre as raízes basais e a raiz primária, é a 

fonte de variação na arquitetura radical das plantas, até dentro da mesma espécie (LYNCH; 

VAN BEEM, 1993; IZUMI et al., 1997; ESAU, 2006). Estudos sugerem que a angulação das 

raízes basais determina a profundidade em que elas irão explorar no solo, sendo profundas ou 

permanecendo nas camadas superficiais (VIEIRA; CARNEIRO, 2011). O crescimento dessa 

classe de raiz está intimamente relacionado ao genótipo e à disponibilidade de fósforo no solo 

(LIAO et al., 2001).          

 Estudos realizados na cultura do feijão mostram evidências de que as raízes 

localizadas superficialmente têm maior capacidade de absorção de nutrientes, sobretudo o 

fósforo, além de que as raízes mais profundas têm mais sucesso na absorção de água (HO et 

al., 2012). De acordo com Lynch; Gonçalves (2014), sistemas radiculares que apresentam 

raízes com essa dupla funcionalidade são denominados dimórficos. Outro estudo para a 

mesma cultura mostrou em solos com déficit nutricional em fósforo maior desenvolvimento 

das raízes basais nas camadas superficiais do solo ricas em nutrientes (BONSER et al., 1996). 

Da mesma forma, estudando a importância do gravitropismo radicular para a competição 

entre raízes e a eficiência na aquisição de fósforo, Ge et al. (2000) observaram que a baixa 
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disponibilidade de fósforo no solo altera a resposta gravitrópica das raízes basais do feijoeiro, 

resultando em um sistema radicular mais raso (Figura 2). Tal fenômeno está relacionado às 

características adaptativas das plantas e que envolvem mecanismos de plasticidade radicular e 

taxa de alongamento das células radiculares (MARSCHNER, 2002).  

 

Figura 2. Variação do ângulo da raiz basal no sistema radicular do feijoeiro. Fonte: Ge et al. 

(2000). 

Sabendo que a baixa disponibilidade de fósforo nos solos e o estresse hídrico podem 

ser fatores limitantes para a produção agrícola mundial (LIAO et al., 2004), atualmente 

programas de melhoramento genético vegetal já desenvolvem pesquisas relacionadas à 

seleção de genótipos promissores na aquisição de água e nutrientes por meio da angulação das 

raízes basais (GONÇALVES; LYNCH, 2014). No Japão, pesquisadores desenvolveram um 

trabalho por meio da seleção de genótipos de arroz com raízes mais profundas para serem 

cruzados com cultivares tradicionais. O objetivo era criar híbridos que possuíssem arquitetura 

radicular tolerante à seca em áreas de sequeiro (UGA et al., 2013). Vaz-de-Melo et al. (2013), 

avaliando a seleção precoce e fenotipagem de 20 linhagens de milho quanto à arquitetura das 

raízes seminais, concluíram que as linhagens analisadas apresentaram diferença significativa 

com relação aos ângulos formados pelas raízes seminais. Rosado (2012), avaliando a 

diversidade genética entre genótipos de feijão com ênfase em características do sistema 

radical, observou que os genótipos VI-10-2-1, PI-207262 e UTF0013 apresentaram raízes 

mais profundas, ao passo que os genótipos Jalo EPP 558, VR-3, Perola, Majestoso e Jalo MG 

65 apresentaram raízes mais superficiais.        

 No meloeiro, ainda são incipientes trabalhos que relacionem a arquitetura radicular 

com a aquisição de nutrientes. No entanto, estudando a diversidade na arquitetura radicular e 
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a resposta à deficiência de fósforo, Fita et al. (2011) concluíram que existe variabilidade 

genética entre acessos da espécie, demonstrando o potencial das cultivares em utilizar 

fertilizantes fosfatados com uma maior eficiência. Essa eficiência está diretamente associada à 

arquitetura radicular, e os acessos mais eficientes pertencem aos grupos botânicos conomon e 

momordica Naudi.           

 Nota-se que pesquisas envolvendo o desenvolvimento do sistema radicular têm se 

tornado cada vez mais necessárias, principalmente devido à sua plasticidade fenotípica 

(POSTMA et al., 2014). De acordo com Niu et al. (2013), as plantas possuem a capacidade de 

alterar sua arquitetura radicular em ambientes desuniformes para absorver fósforo do solo.  

Dessa forma, a caracterização morfológica da raiz pode gerar informações úteis aos 

programas de melhoramento genético, permitindo selecionar genótipos promissores e 

obtenção de novas cultivares eficientes na absorção e utilização de água e nutrientes 

(LYNCH; BROW, 2012; ROSADO, 2012). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



23 
 

3  MATERIAL E MÉTODOS 

3.1  LOCAL 

O experimento foi instalado e conduzido nos laboratórios de Produção Vegetal e de 

Tecnologia e Produção de Sementes da Escola Agrícola de Jundiaí - Unidade Acadêmica 

Especializada em Ciências Agrárias (Campus da UFRN), localizado no município de 

Macaíba – RN no período de março a junho de 2021.  

3.2  DELINEAMENTO EXPERIMENTAL E TRATAMENTOS 

O experimento foi instalado e conduzido seguindo o delineamento inteiramente 

casualizado, com trinta tratamentos, correspondentes aos acessos (Tabela 1) e cinco 

repetições, sendo a parcela formada por uma plântula.  

Tabela 1. Classificação botânica dos acessos utilizados no experimento.  

Acesso Grupo botânico Acesso Grupo botânico Acesso Grupo botânico 

A-02 cantaloupensis A-25 cantaloupensis A-36 cantaloupensis 

A-07 cantaloupensis A-26 nd A-39 cantaloupensis 

A-08 nd* A-27 nd A-41 cantaloupensis 

A-09 conomon A-28 cantaloupensis A-42 momordica 

A-10 cantaloupensis A-29 cantaloupensis A-43 inodorus 

A-11 conomon A-30 momordica A-44 nd 

A-14 cantaloupensis A-31 cantaloupensis A-45 inodorus 

A-16 conomon A-33 nd A-50 nd 

A-17 conomon A-34 cantaloupensis A-51 nd 

A-22 cantaloupensis A-35 nd A-52 nd 

*nd = não identificado no momento da coleta. 

3.3  CONDUÇÃO DO EXPERIMENTO 

 Uma amostra de dez sementes passou por um processo de assepsia por imersão em 

hipoclorito de sódio (0,5%) durante um minuto, sendo posteriormente lavadas com água 

destilada. A metodologia utilizada no teste de germinação seguiu as Regras de Análises de 

Sementes – RAS (BRASIL, 2009). Foram utilizadas folhas de papel germitest umedecidas no 

volume equivalente a 2,5 vezes a massa do substrato seco. Em seguida, as sementes foram 

dispostas uniformimente no papel germitest, embrulhadas em forma de rolos e alocadas em 

sacos plásticos etiquetados com a identificação de cada tratamento, sendo postas 

verticalmente em B.O.D. com condições controladas de luz, sendo 12h de luz e 12h de escuro, 

umidade de 80% e temperatura de 28 ºC, por 72 horas (Figuras 3A e B). 
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Figura 3. A: Sementes de melão uniformemente distribuídas sobre papel germitest após 

terem sidas desinfetadas em hipoclorito de sódio (0,5%). B: Rolos de papel germitest 

contendo as sementes para germinação. Fonte: Acervo pessoal.  

Posteriormente, foram selecionadas cinco plântulas com radícula de 

aproximadamente 3 cm de crescimento, por acesso, para ser fixada na exsicata de 

crescimento. Cada exsicata de crescimento foi constituída por uma folha de papel germitest 

dobrada ao meio, envolvida por um saco plástico de polietileno, perfurada uniformemente 

com furos de dois centímetros de diâmetro para melhor aeração.     

 Essas exsicatas foram fixadas verticalmente em uma caixa de vidro retangular 

(aquário), com dimensões de 30 cm de largura x 40 cm de altura x 50 cm de comprimento, 

contendo solução de água destilada até a altura de 14 cm (Figura 4). A parte superior da 

exsicata de crescimento ficou apoiada nas laterais do aquário por um suporte de arame, 

portanto a parte inferior foi imersa na solução até a altura de 5 cm. Por capilaridade, a 

solução umedeceu totalmente a exsicata de crescimento, o que possibilitou o 

desenvolvimento do sistema radicular durante 12 dias. Ao término desse período, cada folha 

de germitest contendo a raiz foi retirada do saco plástico de polietileno e escaneada numa 

resolução de 300 dpi em scaner HP.  

 

Figura 4. Exsicatas fixadas verticalmente nos aquários contendo solução de água destilada. 

Fonte: Acervo pessoal. 
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3.4  CARACTERÍSTICAS MORFOLÓGICAS ANALISADAS  

Com o auxílio de uma régua graduada e um paquímetro digital, foram mensurados o 

comprimento (cm) e o diâmetro do colo (mm) da raiz primária. Os pelos radiculares foram 

avaliados visualmente, de acordo com Vieira et al. (2007), por meio de um microscópio 

eletrônico. Foi utilizada a escala de 1 a 10, em que 1 corresponde à ausência de pelos 

radiculares, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 e 10 correspondem a 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90 e 100% de 

todo o sistema radicular com pêlos radiculares, respectivamente. Por meio do software para 

edição de imagens “PHOTOSHOP CS6 v13.0” versão para Windows, foram mensurados os 

ângulos das raízes basais, obtendo a média geral. O eixo de crescimento da raiz primária 

serviu de parâmetro para mensuração dos ângulos.  

3.5  ANÁLISES ESTATÍSTICAS  

Foram realizadas análises de variância univariada para todas as características 

avaliadas, com posterior agrupamento de médias conforme Scott-Knott (BHERING et al., 

2008). Posteriormente, realizou-se a análise de variância multivariada e aplicação do critério 

de Wilks a 5% de significância. A análise de agrupamento foi realizada com a matriz de 

distância Euclidiana entre os acessos, utilizando o método hierárquico das médias aritméticas 

não ponderadas UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean). Em 

complemento, foi processada a análise de agrupamento K-means por meio do pacote 

Pheatmap no software R (R CORE TEAM, 2020). Foi utilizado o critério de Singh, descrito 

por Cruz et al. (2004), para identificar a contribuição relativa de cada característica para a 

divergência genética por meio do software GENES (CRUZ, 2013). 
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4  RESULTADOS E DISCUSSÃO  

 

Observou-se efeito significativo entre os acessos em todos os caracteres 

morfoagronômicos da raiz analisados, indicando a presença de variabilidade genética no 

grupo avaliado (Tabela 2).         

 Para que exista confiança em resultados de pesquisa, é preciso que os ensaios sejam 

conduzidos com precisão experimental (FARIA FILHO et al., 2016). Na característica ângulo 

das raízes basais (ANG), o coeficiente de variação (CV) foi de 13,1%, demonstrando precisão 

experimental. A raiz primária (CR), diâmetro do colo na raiz primária (DR) e notas de pelos 

radiculares (NPR) apresentaram coeficiente de variação de 46,31%, 22,06% e 31,64%, 

respectivamente (Tabela 2). Ainda que inicialmente altos, esses valores corroboram com o 

estudo realizado por Ao et al. (2010), que obtiveram altos índices de coeficiente de variação 

para características morfológicas da arquitetura radicular em soja. Ressalta-se que para estas 

características, não obstante os valores elevados de CV, ainda foi possível identificar 

diferenças entre acessos. 

Tabela 2. Resumo da análise de variância e coeficiente de variação (CV%) das 

características: comprimento da raiz primária no décimo segundo dia (CR - cm); diâmetro do 

colo na raiz primária (DR - mm); escala de notas para pelos radiculares no sistema radicular 

(0 – 10); ângulo médio entre o eixo vertical de crescimento da plântula com as raízes laterais 

basais (graus).  

FV GL 
Quadrado Médio 

CR DR NPR ANG 

Tratamento 29 54,766* 0,795* 21,768* 397,28* 

Resíduo  120 9,605 0,068 3,773 102,81 

CV (%)   46,31 22,06 31,64 13,1 

* significativo pelo teste de F a 5%. 

Baseado no teste de Skott-Knott, a 5% de probabilidade, o diâmetro do colo na raiz 

primária foi a característica que apresentou maior diversidade entre os diferentes acessos, 

resultando em quatro grupos, ao passo que o comprimento da raiz primária, nota de pelos 

radiculares e ângulo formaram dois grupos (Tabela 3).     

 O comprimento da raiz primária (CR) variou de 2,22 cm (A-02) a 13,94 cm (A-36) 

(Tabela 3). Os acessos A-31, A-35, A-36, A-43, A-44 e A-50, agrupados no primeiro grupo, 

destacaram-se com maior comprimento da raiz primária, ao passo que 80% dos acessos 

possuíam comprimento da raiz primária inferior a 8,70 cm, não diferindo significativamente 

entre si. Esses resultados corroboram os encontrados por Fita et al. (2011), que observaram 
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variação de 4,6 cm a 14,6 cm no comprimento da raiz primária em seu estudo da diversidade 

na arquitetura radicular do meloeiro. Os acessos pertencentes aos grupos botânicos 

momordica, flexuosus, dudaim e inodorus apresentaram maiores médias, ao passo que os 

acessos dos grupos botânicos agrestis e conomon apresentaram as menores.   

 Para o diâmetro do colo na raiz, observou-se que as médias variaram de 0,62 mm a 

2,06 mm (Tabela 3), agrupando os acessos em quatro grupos. Os acessos A-36, A-39, A-41 e 

A-45 formaram o grupo com maior diâmetro do colo, sendo o acesso A-41 o destaque 

apresentando o maior diâmetro da raiz primária. O segundo grupo foi composto por 23% dos 

acessos estudados, variando de 1,32 mm a 1,54 mm. O terceiro grupo comportou 30% dos 

acessos, ao passo que o último grupo foi formado por 33% dos acessos com as menores 

estimativas das médias. Existe forte correlação entre o diâmetro da raiz e sua capacidade em 

penetrar solos compactados, ou seja, raízes com maiores diâmetros conseguem explorar maior 

volume de solo. Estudos mostram que o diâmetro da raiz é uma característica morfológica 

importante, pois tem o potencial de aumentar a adaptação das plantas ao estresse hídrico 

(LYNCH et al., 2014).         

 As médias de notas de pelos radiculares variaram de 2,8 a 9,2 (Tabela 3), formando 

dois grupos. 63% dos acessos que formaram o primeiro grupo apresentaram médias acima de 

5,8. Os acessos A-42 e A-50 destacaram-se possuindo a maior densidade de pelos radiculares, 

ambos com média 9,2. De acordo com Vaz-de-Melo et al. (2013), estimar notas de pelos 

radiculares visualmente configura um método de rápida avaliação, além de permitir a 

visualização completa do sistema radicular.        

 Além de auxiliar na fixação das plantas no solo, os pelos radiculares desempenham 

papel importante na absorção de água e nutrientes pouco móveis (TAIZ; ZEIGER, 2017). 

Estudos relatam correlação positiva entre densidade dos pelos radiculares e a aquisição de 

fósforo (MIGUEL et al., 2015; YAN et al., 2004). Bayuelo-Jiménez et al. (2012) também 

mostraram que o aumento da densidade e comprimento dos pelos radiculares nas raízes 

primárias e seminais, em genótipos de milho, foram estimulados pela deficiência de fósforo 

no solo. De acordo com Jungk (2001), a presença de pelos radiculares é controlada 

geneticamente e, portanto, os genótipos que apresentam maior comprimento e densidade de 

pelos radiculares podem ser utilizados em programas de melhoramento genético.  

 As médias dos acessos para a característica ângulo de raízes basais variaram entre 

56,02º e 93,24º (Tabela 3). O primeiro grupo foi formado por acessos com maiores ângulos 

entre as raízes basais e raiz primária, com destaque para o acesso A-07, que obteve média 

superior (93,24º). Isto significa dizer que os acessos que se encontram nesta classe são 
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caracterizados por apresentarem raízes basais mais superficiais. Aproximadamente 47% dos 

acessos se reuniram no segundo grupo, com médias inferiores a 75,39º.   

 De acordo com Gonçalves; Lynch (2014), a arquitetura radicular influencia 

diretamente na absorção de água e nutrientes minerais com baixa mobilidade encontrados 

principalmente nas camadas superficiais do solo, sobretudo o fósforo. Ho et al. (2005) 

também constataram que sistemas radiculares superficiais, ou seja, raízes basais com maiores 

ângulos em relação à raiz primária são mais eficientes na aquisição de nutrientes imóveis 

pelas plantas, ao passo que as raízes com menores ângulos são mais eficientes na absorção de 

água porque são mais profundas.        

 Fita et al. (2011), avaliando a diversidade na arquitetura da raiz entre doze acessos de 

melão pertencentes grupos botânicos distintos, constataram que os diferentes arranjos de 

arquitetura do sistema radicular influenciam diretamente na eficiência do uso do fósforo. 

Dentre os acessos estudados, os mais eficientes pertenciam aos grupos botânicos conomon e 

momordica, respectivamente.        

 Em culturas não irrigadas, raízes com menores ângulos são extremamente importantes 

para absorver água nas camadas mais profundas do solo (QUEIROZ-VOLTAN et al., 2000). 

Como o melão é uma cultura em que a irrigação é promovida predominantemente pelo 

sistema de gotejamento (PEREIRA et al., 2021), o uso de genótipos com raízes basais 

superficiais pode promover melhor eficiência de absorção de água ao explorar as primeiras 

camadas do solo.  
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Tabela 3. Médias de comprimento da raiz primária no décimo segundo dia (CR - cm); 

diâmetro do colo da raiz primária (DR - mm); Notas de pelos radiculares (NPR – escala de 0 a 

10); ângulo médio entre o eixo vertical de crescimento da plântula com as raízes laterais 

basais (graus). 

Acessos 
Características 

CR  DR  NPR  ANG  

A-02 2,22 b 1,40 b 7,4 a 73,64 b 

A-07 5,24 b 1,32 b 8,8 a 93,24 a 

A-08 4,40 b 1,12 c 5,4 b 74,39 b 

A-09 5,86 b 1,16 c 6,0 a 82,09 a 

A-10 5,56 b 1,18 c 7,0 a 93,04 a 

A-11 3,08 b 0,66 d 2,8 b 80,32 a 

A-14 3,30 b 1,12 c 8,0 a 80,65 a 

A-16 4,28 b 0,62 d 3,2 b 70,34 b 

A-17 4,46 b 1,54 b 8,8 a 82,91 a 

A-22 4,98 b 0,74 d 7,2 a 72,1 b 

A-25 5,44 b 0,84 d 7,6 a 69,37 b 

A-26 5,66 b 0,92 d 8,2 a 67,87 b 

A-27 5,34 b 1,12 c 7,0 a 81,57 a 

A-28 3,76 b 1,04 c 8,2 a 82,16 a 

A-29 7,72 b 0,82 d 7,4 a 69,91 b 

A-30 5,58 b 0,68 d 3,6 b 59,8 b 

A-31 11,64 a 0,90 d 2,8 b 79,04 a 

A-33 5,72 b 0,62 d 6,4 a 68,9 b 

A-34 5,64 b 0,70 d 6,2 a 78,66 a 

A-35 13,50 a 1,16 c 3,0 b 80,75 a 

A-36 13,94 a 1,78 a 2,8 b 85,91 a 

A-39 6,36 b 1,94 a 6,0 a 74,59 b 

A-41 5,32 b 2,06 a 8,0 a 72,99 b 

A-42 4,92 b 1,24 c 9,2 a 72,31 b 

A-43 9,4 a 1,20 c 4,0 b 56,02 b 

A-44 13,44 a 1,34 b 5,2 b 77,53 a 

A-45 8,70 b 1,80 a 5,8 a 75,39 b 

A-50 13,40 a 1,52 b 9,2 a 85,63 a 

A-51 5,20 b 1,50 b 4,4 b 92,27 a 

A-52 6,70 b 1,42 b 4,6 b 87,96 a 

Média 6,69  1,18  6,14  77,38  

Médias seguidas das mesmas letras nas colunas pertencem ao mesmo grupo estatístico, pelo teste Scott e Knott 
a 5% de probabilidade. 
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A análise de variância multivariada (MANOVA) comprovou, simultaneamente, que 

houve diferença significativa entre os acessos para as características morfológicas de raiz 

avaliadas (Tabela 4). Dessa forma, justifica-se o uso de outras técnicas multivariadas para 

estimar a divergência genética.  

Tabela 4. Análise de variância multivariada (MANOVA) das características: comprimento da 

raiz primária no décimo segundo dia (CR - cm); diâmetro do colo da raiz primária (DR - mm); 

escala de pelos radiculares; ângulo médio entre o eixo vertical de crescimento da plântula com 

as raízes laterais basais (graus). 

Teste de Wilks  

FV GL Λ F GL num GL den Pr > F 

Tratamentos 29 0,026 6,026 116 467,5 0,001 

Resíduos 120           

 

 Como foi constatada variabilidade genética entre os acessos de melão avaliados neste 

trabalho, realizou-se análise de agrupamento hierárquico pelo método UPGMA (Unweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean), a partir da distância Euclidiana, com o objetivo 

de visualizar a variabilidade por meio da formação de grupos (Figura 5).  

Notou-se a formação de cinco grupos entre os acessos de forma satisfatória. O 

primeiro grupo correspondeu ao acesso A-50. De modo geral, esse acesso se destacou por 

apresentar maiores valores médios para todas as características analisadas. O segundo grupo, 

constituído pelos acessos A-36, A-44, A-31 e A-35, é caracterizado por apresentar maiores 

valores para as características CR, DR e ANG, e menores para NPR (Figura 5). 

O terceiro grupo foi formado pelos acessos A-11, A-16, A-30 e A-43. Os acessos 

desse grupo, de modo geral, apresentaram menores valores médios para CR, DR, NPR e 

ANG. No quarto grupo, foram alocados os acessos A-41, A-39 e A-45. Observa-se que os 

acessos desse grupo possuem maiores valores médios para as características DR e NPR, ao 

passo que os menores valores foram verificados para CR e ANG (Figura 5). 

 Por fim, os acessos A-34, A-22, A-33, A-29, A-25, A-26, A-08, A-14, A-28, A-09, A-

27, A-17, A-02, A-42, A-51, A-52, A-07 e A-10 constituíram o quinto grupo. Observa-se que 

nesse grupo os acessos apresentaram maiores valores médios para NPR e menores para CR. 

Os acessos A-51, A-52, A-07 e A-10 destacam-se por apresentarem maiores valores médios 

para ANG e DR, quando comparados aos demais acessos pertencentes ao grupo (Figura 5).  

 De acordo com Rezende et al. (2016) e Streck et al. (2017), o coeficiente de 

correlação cofenética superior a 0,7 sugere bom ajuste do método de agrupamento, logo os 
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grupos formados por este método podem ser considerados confiáveis, já que a estimativa do 

coeficiente de correlação cofenética deste estudo foi de r = 0,80**, demonstrando boa 

associação entre a matriz de distâncias (Figura 5).  

 

 
Figura 5. Dendrograma gerado pelo método UPGMA a partir da matriz de distâncias 

euclidianas entre trinta acessos de meloeiro para características morfológicas da raiz. CR: 

Comprimento da raiz primária no décimo segundo dia (cm); DR: Diâmetro do colo da raiz 

primária (mm); NPR: Notas de pelos radiculares (escala de 0 a 10); ANG: Ângulo médio 

entre o eixo vertical de crescimento da plântula com as raízes laterais basais (graus). 

Coeficiente de correlação cofenética (r = 0,80**). 

 

Adicionalmente, foi realizada análise de agrupamento não hierárquico pelo método K-

Means, tendo sido os acessos avaliados alocados em cinco clusters previamente determinados 

pelo método UPGMA. Na análise pelo método K-Means, foi verificado que os dois eixos 
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explicaram 70,4% da variação observada, sendo o eixo 1 responsável por 36,8% e o eixo 2, 

por 20,88%. A partir do gráfico, é possível observar o perfil da distribuição dos centroides de 

cada cluster (Figura 6). 

 
Figura 6. Distribuição dos clusters formados por trinta acessos de meloeiro definidos pelo 

método de agrupamento K-Means. 

 

O primeiro cluster, formado pelos acessos A-02, A-08, A-22, A-26, A-29, A-33, A-34, 

A-35 e A-42, ocupou a região entre os quadrantes superior e inferior esquerdo, tendo a maior 

parte dos acessos localizados próximos ao centroide (Figura 6), possuindo menores valores 

médios paras as características morfológicas de raiz (Figura 7). 

Observa-se que os acessos A-31, A-35, A-36 e A-44, pertencentes ao segundo cluster, 

ocuparam o quadrante inferior direito, ao passo que o terceiro cluster, composto pelos acessos 

A-11, A-16, A-43 e A-30, ocupou o quadrante inferior esquerdo (Figura 6). Essa distância 

pode ser explicada pela dissimilaridade em relação às características morfológicas de raiz: 
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quanto maior for a distância, menor será a similaridade dos elementos (REDDY; JANA, 

2012). De acordo com este método, os acessos que formam o segundo cluster possuem 

maiores valores médios para CR na comparação aos demais, ao passo que o terceiro cluster 

apresentou maior média para a característica morfológica ANG (Figura 7). 

Nota-se uma região de interseção entre o quarto (A-39, A-41, A-45 e A-39) e quinto 

(A-07, A-09, A-10, A-14, A-17, A-27, A-28, A-51 e A-52) clusters (Figura 6). Este fato pode 

ser explicado pela semelhança em algumas das características morfológicas de raiz entre os 

acessos, ainda que pertençam a clusters distintos. Neste caso, o acesso A-41 (quarto cluster) 

está mais próximo do centroide do quinto cluster, bem como os acessos A-51 e A-52 (quinto 

cluster) estão localizados mais próximos do centroide do quarto cluster (Figura 6). É 

importante salientar que ambos os clusters possuem médias similares para a característica 

NPR (Figura 7). 

 
Figura 7. Médias dos clusters formados pelo método de agrupamento K-Means para as 

características: comprimento da raiz primária no décimo segundo dia (CR - cm); diâmetro do 

colo da raiz primária (DR - mm); escala de notas para pelos radiculares; ângulo médio entre o 

eixo vertical de crescimento da plântula com as raízes laterais basais (graus).  

 

As características morfológicas de raiz utilizadas neste estudo serviram para 

visualização da plasticidade fenotípica da espécie, sendo o diâmetro da raiz primária a 

característica que mais contribui para a divergência genética (43,06%), seguido pelas notas de 
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pelos radiculares em todo o sistema radicular (21,42%) e pelo comprimento da raiz primária 

(20,42). Neste caso, nota-se que o ângulo formado entre as raízes basais e a raiz primária foi a 

característica de menor contribuição para a divergência (15,08%) (Tabela 5). De maneira 

semelhante, Rosado (2012), estudando a diversidade genética e caracterização do sistema 

radical do feijoeiro, obteve maiores contribuições para número de raízes basais (44,4%), notas 

de pelos radiculares (20,5%) e ângulo da raiz basal (13,3%).  

 

Tabela 5. Contribuição das características morfoagronômicas de raiz para a divergência 

genética entre acessos de meloeiro. 

Característica   Sj (%) 

Comprimento da raiz primária (CR) 20,42 

Diâmetro da raiz primária (DR) 

 

43,06 

Notas de pelos radiculares (NPR) 

 

21,42 

Ângulo (ANG)   15,08 

Total  100 

SJ (%): Contribuição relativa das variáveis (Singh, 1981).  
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5  CONCLUSÕES  

 

  Existe divergência genética entre os acessos da Coleção de Germoplasma de melão da 

Universidade Federal Rural do Semi-Árido para características morfológicas do sistema 

radicular. 

O diâmetro do colo da raiz primária foi a característica que mais contribuiu para a 

dissimilaridade entre os acessos (43,06%). 

De acordo com a análise multivariada, o acesso A-50 se destacou por apresentar as 

maiores médias paras as características morfológicas avaliadas, podendo ser utilizado como 

fonte de alelos em programas de melhoramento genético que tenham por objetivo produzir 

cultivares com maior eficiência na aquisição de água e nutrientes.  
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