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RESUMO

O objetivo do presente trabalho foi avaliar a diversidade genética e a reagdo de acessos de
meloeiro a Monosporascus cannonballus. Foram conduzidos dois ensaios com 29 acessos de
meloeiro do banco de germoplasma da UFERSA e um hibrido comercial de meloeiro Natal
RZ. No primeiro ensaio, os acessos foram conduzidos em campo e avaliados em um
delineamento experimental de blocos casualizados com trés repeticbes para os descritores:
namero de frutos por planta, peso médio do fruto, indice de formato do fruto, espessura média
da polpa, firmeza da polpa e solidos soluveis totais. Foram estimadas as distancias euclidianas
padronizadas e agruparam-se 0s acessos pelo método UPGMA. A contribuicdo das variaveis
para a divergéncia foi estimada pelo critério de Singh. No segundo ensaio, os acessos foram
conduzidos em casa de vegetacdo, sob delineamento inteiramente causalizado com oito
repeticdes, os vasos preenchidos com substrato foram infestados com 6 gramas de trigo/vaso
com M. cannonballus, isolado CMM-2429 proveniente da colecdo cultural de Fungos
Fitopatogénicos do Laboratoério de Fitopatologia 1I-UFERSA. As avaliacdes foram realizadas
aos 60 dias apos o transplantio. A incidéncia da doenca foi determinada através do nimero de
plantas infectadas pelo fungo, sendo expressa em porcentagem. Para avaliacdo da severidade
utilizou-se uma escala de notas variando de O (raizes saudaveis, sem lesdes ou descoloragéo) a
4 (descoloracdo severa e/ou raiz necrosada/ morta). A reacdo média de cada acesso para
severidade foi calculada pela soma de notas atribuidas para cada planta dividida pelo nimero
total de plantas avaliadas em cada tratamento. O valor resultante foi utilizado para discriminar
0s acessos em cinco classes de reacdo variando de (0: similar ou imune) a (3,1 — 4,0:
altamente suscetivel). Também foram avaliados os caracteres comprimento da parte aérea,
comprimento da raiz, peso fresco da parte aérea, peso fresco das raizes, peso seco da parte
aérea e peso seco das raizes. Para a incidéncia e a severidade foram aplicados os testes de
Kruskal-Wallis e Mann-Whitney, enquanto para os demais caracteres foram aplicados os
testes F de Snedecor na analise de variancia e o agrupamento de Scott-Knott. Verificou-se a
existéncia de variabilidade genética entre os acessos avaliados para os descritores de frutos de
meloeiro; Os acessos mais divergentes foram A16, A53, NRZ, A28, A5l e A44; A
divergéncia genética ficou concentrada nos caracteres nimero de frutos por planta, firmeza da
polpa e soélidos sollveis; 0s acessos mais promissores para O USO em programas de
melhoramento foram AO1, A04, A25, A27 classificados como moderadamente resistentes e
A26 altamente resistente ao fungo.

Palavras-chave: Cucumis melo, declinio das ramas, divergéncia genética, resisténcia.



ABSTRACT

The objective of the present work was to evaluate the genetic diversity and the reaction of
melon accessions to Monosporascus cannonballus. Two experiments were conducted with 29
melon accessions from the UFERSA germplasm bank and a commercial melon hybrid Natal
RZ. In the first trial, the accessions were conducted in the field and evaluated in a randomized
block experimental design with three replications for the descriptors: number of fruits per
plant, average fruit weight, fruit shape index, pulp thickness, fruit firmness and soluble solids.
Standardized Euclidean distances were estimated, and accessions were grouped using the
UPGMA method. The contribution of the variables to the divergence was estimated using the
Singh criterion. In the second experiment, the accessions were conducted in a greenhouse,
under a completely randomized design with eight replications. The pots filled with substrate
were infested with 6 grams of wheat/pot with M. cannonballus, isolated CMM-2429 from the
cultural collection of Fungi Phytopathogens from the Phytopathology Laboratory II-
UFERSA. Evaluations were performed 60 days after transplanting. The incidence of the
disease was determined through the number of plants infected by the fungus, expressed as a
percentage. To assess severity, a rating scale ranging from 0 (healthy roots, without lesions or
discoloration) to 4 (severe discoloration and/or necrotic/dead root) was used. The average
reaction of each accession to severity was calculated by the sum of scores attributed to each
plant divided by the total number of plants evaluated in each treatment. The resulting score
was used to discriminate accessions into five reaction classes ranging from (0: similar or
immune) to (3.1 — 4.0: highly susceptible). The traits shoot length, root length, fresh weight of
the shoot, fresh weight of the roots, dry weight of the shoot and dry weight of the roots were
also evaluated. For incidence and severity, the Kruskal-Wallis and Mann-Whitney tests were
applied, while for the other traits, the Snedecor F tests were applied in the analysis of variance
and the Scott-Knott grouping. The existence of genetic variability was verified among the
evaluated accessions for the melon fruit descriptors. The most divergent accesses were Al6,
A53, NRZ, A28, A51 and A44. The genetic divergence was concentrated in the characters
number of fruits per plant, pulp firmness, and soluble solids. The most promising accessions
for use in breeding programs were A01, A04, A25, A27 classified as moderately resistant and

A26 highly resistant to the fungus.

Keywords: Cucumis melo, vine decline, genetic divergence, resistance.
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1. INTRODUCAO
O meldo (Cucumis melo L.) é uma hortalica cultivada em varias regides do mundo,

cujos frutos possuem grande expressdes econdmicas e popularidade (WU et al., 2020). Trata-
se de uma espécie altamente polimorfica (KARCHI, 2000), com ampla variacdo nos
caracteres relacionados a planta, folhas, flores e frutos, sendo o polimorfismo mais expressivo
nos caracteres de seus frutos (STAUB et al., 2000). A maior diversidade botanica é observada
em paises como India, Ird, Afeganistio e China. No Brasil, grandes amostras de variabilidade
do germoplasma podem ser encontradas, a partir de variedades e cultivares unicas, produzidas
por produtores locais. (ROCHA et al., 2010; CASTILHOS, 2012; COSTA, 2012). Parte dessa
diversidade no germoplasma brasileiro estd mantida e conservada no banco ativo de
germoplasma de Cucurbitaceas da Universidade Federal Rural do Semi-Arido — UFERSA
(DANTAS et al., 2012; ARAGAO et al., 2013).

A regido Nordeste apresenta-se como a maior produtora deste fruto, cuja producéo
caracteriza-se pelo uso de insumos de alto rendimento, como a utilizacdo de sementes hibridas
mais produtivas, irrigacdo de alta frequéncia, utilizacdo de mulching, transplantio de mudas e
aumento na densidade de plantas/ha, permitindo a intensificagdo da producdo. No entanto, o
conjunto de todas essas praticas culturais pode estar relacionado ao aumento da incidéncia de
enfermidades radiculares, destacando-se a podriddo de raizes e declinio das ramas (PRDR) em
cucurbitaceas (BRUTON 1996, MARTYN; MILLER, 1996; COHEN et al., 2012;
CAVALCANTE, 2021).

O declinio das ramas é um dos principais problemas radiculares que acometem raizes
de cucurbitaceas no mundo (MARTYN; MILLER, 1996) e no Brasil (SALES JUNIOR et al.,
2004). Trata-se de uma sindrome complexa onde pode haver o ataque de um patdgeno
radicular, ou a interacdo de varios patogenos (SALES JUNIOR et al., 2018), como
Acrocalymma vagum Crous & Trakunyingcharoen (FARR et al., 1998; ARMENGOL et al.,
2003), Stagonosporopsis cucurbitacearum (Fr.) Aveskamp, Gruyter & Verkley (NUNES et
al., 2004; SUDISHA et al., 2004; GASPAROTTO et al., 2011; BASIM et al., 2016),
Fusarium oxysporum f. sp. melonis Snyder & Hansen (COHEN et al., 2012b, 2016), F. solani
(Mart.) Sacc. f. sp. cucurbitae W.C. Snyder & H.N. Hans (CHAMPACO et al., 1993;
ARMENGOL et al., 2000; ANDRADE et al., 2005), Macrophomina phaseolina (Tassi) Goid.
(CARTER, 1979; COHEN et al., 2012a, 2016), Myrothecium roridum Tod: Fr. (CARTER,
1980; BRUTON, 1996; NORONHA et al., 2008), Plectosphaerella melonis (Watan & Sato)
Phillips, Carlucci & Raimondo (BRUTON et al.,, 1995; ARMENGOL et al., 1998) e
Rhizoctonia solani Kihn (AL-SADI et al., 2011). No entanto, nos campos de producdo do
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meloeiro no Rio Grande do Norte e Ceard o M. cannonballus apresenta-se como principal
agente etioldgico da doenca (SALES JUNIOR et al., 2018).

No geral, a doenca apresenta-se como um conjunto de sintomas semelhantes
manifestando-se proximo a colheita dos frutos em campo, quando ocorre o amarelecimento,
murchamento e ressecamento das folhas, seguidos pela morte gradual dos ramos (BRUTON
1998; CAVALCANTE 2021). As infeccGes radiculares iniciam-se a partir da colonizacao das
raizes primarias e secundarias, inicialmente desenvolvendo-se lesdes vermelho-amarronzadas,
que podem evoluir para extensa necrose e apodrecimento das mesmas, nessas raizes pode ser
observado o desenvolvimento de corpos de frutificacdo (peritécios) negros, que correspondem
a estruturas de reproducdo sexual do patdgeno, sendo sua fase assexual (conidios) ainda
desconhecida (COHEN, 2012; BEM SALEM et al., 2013; BALBINO, 2015).

Com relacdo ao manejo do patdgeno, algumas tentativas tém sido utilizadas e
estudadas no Brasil, entretanto, mostram-se pouca eficiéncia devido as questBes de
adaptabilidade relacionadas ao fungo. O Nordeste Brasileiro dispde de condicGes
edafoclimaticas ideais para o seu desenvolvimento e, esse fator juntamente com a
variabilidade genética das populacGes dificulta o seu manejo em campo (SILVA et al., 2010).
Até o presente, ndo existe fungicida registrado no Brasil para o controle de M. cannonballus
(AGROFIT, 2023). Com isso, a busca por cultivares resistentes e a implantagédo de resisténcia
geneética, torna-se uma alternativa para 0 manejo do patdgeno em cultivos de meloeiro
(COHEN et al., 2000; SALES JUNIOR et al., 2017). A identificacdo e implantacdo de
resisténcia genética ainda é uma das principais medidas para 0 manejo da doenga, ainda que
se desconheca cultivares comercial com niveis aceitaveis de resisténcia (COHEN et al., 2000;
COHEN et al., 2012).

A existéncia de variabilidade genética dentro das populac@es de M cannonballus, pode
ter implicacGes diretas em programas de melhoramento genético visando a resisténcia a
podriddo de raizes por Monosporascus e o declinio das ramas em cucurbitaceas (PRMDR),
especialmente relacionadas na estabilidade e durabilidade da resisténcia, a identificacdo de
fontes de resisténcia dentro do germoplasma local disponivel, torna-se uma alternativa
indispensavel ao manejo da doenca (BRUTON, 2000). A andlise da diversidade genética se
torna uma etapa imprescindivel ao melhoramento do meloeiro, segundo Paiva (2002), o
conhecimento acerca da diversidade geneética, pode auxiliar na escolha de méetodos de selecéo
eficientes, com o intuito de explorar a variabilidade genética nas geracdes mais avancadas.
Tal conhecimento auxilia na escolha de parentais adequados, que por sua vez possibilitam

combinacgdes de variedades mais resistentes e produtivas, passiveis de selecdo (CRUZ;
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REGAZZI, 2001). Na analise da diversidade genética, o procedimento para dados
multicategoricos permite a geracdo de uma matriz de dissimilaridade que possibilita a
formacdo de grupos, evidenciando a diferenca entre os materiais avaliados, auxiliando na
escolha de um método de selecdo adequado a fim de explorar a variabilidade genética desses
materiais (CRUZ, 2006). As técnicas multivariadas mostram-se eficientes para o
fornecimento de informacdes a respeito da diversidade genética de um grupo ou populages,
possibilitando a identificacdo de genitores potenciais. Na literatura, existem muitos relatos
sobre estudos da divergéncia genética em varias hortalicas (MIRANDA et al., 1988; MALUF
etal., 1983; MARTINELLO et al., 2002, GATTI et al., 2003).

Apesar da ampla diversidade genética e morfoldgica existente nas colecdes de
germoplasma de Cucumis melo, o conhecimento a respeito da variabilidade genética e da
resposta a doencas radiculares ainda é pouco explorado. Além disso, o entendimento sobre a
diversidade genética nos auxilia nas estratégias de melhoramento genético. Diante do exposto,
0 objetivo deste estudo foi avaliar a diversidade genética de frutos, avaliar a patogenicidade

de M. cannonballus e identificar a resisténcia em acessos de meloeiro.



16

2. REFERENCIAL TEORICO

Cultura do meloeiro e importancia econémica
Pertencente a familia das Cucurbitaceas, o meloeiro (Cucumis melo L.) caracteriza-se

como uma planta anual de grande importancia para o Brasil (FONTES; PUIATTI, 2005).
Trata-se de uma espécie altamente polimorfica (KARCHI, 2000), com elevado valor
comercial, cujo centro de origem envolve as regides tropicais e subtropicais da Africa
(AKASHI et al., 2001), onde séo encontradas muitas das espécies ndo cultivadas do género
Cucumis (WHITAKER; DAVIS, 1962). A introducéo e cultivo nas regides da Asia e Oriente
Médio, por volta de 2000 a 1500 a.C., resultaram na formacdo de centros de origens
secundarios, nos territorios correspondentes & india, Ird, China, Turquia e repUblicas asiéaticas
(KARCHI, 2000).

A familia Cucurbitaceae, é composta principalmente pelas abdboras (Cucurbita spp.),
pepinos (Cucumis sativus L.), melancias (Citrullus lanatus (Thumb)), mel6es (Cucumis melo
L.), dentre outros. A espécie Cucumis melo L. compreende duas subespécies, classificadas de
acordo com a pilosidade apresentada no ovério, sendo elas: Cucumis melo spp melo, com
pélos longos no ovario, e Cucumis melo spp agrestis, com pélos curtos e adensados no ovario.
A subespécie melo, representada pelos grupos botanicos chate, flexuosus, tibish, adana,
ameri, cantalupensis, chandalak, reticulatus, inodorus e dudaim. Enquanto que a subespécie
agrestis contempla os grupos botéanicos acidulus, conomon, momordica, makuwa e chinensis.
(PITRAT, 2008; BURGER et al.; 2010). Dentro dos grupos botanicos encontram-se 0s tipos
que por sua vez, passaram por processo de melhoramento genético, sendo classificados e
comercializados no Brasil como: Amarelo, Honey Dew, Pele de sapo, Cantaloupe, Galia e
Charentais. Os trés primeiros tipos pertencem a variedade botanica inodorus. Os frutos do
tipo Cantaloupe e Charentais sdo aromaticos (NUNES et al., 2016).

Amplamente distribuido e cultivado em todo o mundo, o meloeiro é a espécie que
apresenta maior variabilidade fenotipica dentro do género, com ampla variagdo nos caracteres
relacionados a planta, folhas, flores e frutos, sendo o polimorfismo mais expressivo nos
caracteres relacionados aos seus frutos (STAUB et al., 2000). Que apresentam formatos
variando de esféricos a extremante alongado, e variacbes relacionadas ao peso de frutos,
coloracdes de polpa, coloracdo de casca e teores de sélidos soluveis (STEPANSKY et al.,
1999).

No ano de 2021, foram produzidas 607.047.000 kg de meldo numa area de 23.946 ha,

sendo a regido Nordeste responsavel pela maior producédo nacional do fruto, representando



17

96,2 % dessa produtividade, tendo como maiores produtores os estados do Rio Grande do
Norte (361.649 t), Bahia (86.866) e Ceara (70.665) como maiores produtores (IBGE, 2023).
O Rio Grande do Norte além de ser um dos maiores produtores do meldo brasileiro, possui
destaque nas exportacdes nacionais, até novembro de 2022, foram exportadas 191.429,28
toneladas de meldo pelo Estado, perfazendo uma marca de 117 milhdes de dolares,
movimentando a economia nacional (COMEX STAT, 2022).

O cultivo de meloeiro no Nordeste brasileiro, ¢ destinado principalmente para
exportacGes e ao consumo como fruta in natura, as diferentes condi¢cdes climaticas da regiao,
associadas ao alto nivel tecnoldgico adotado pelas empresas produtoras e a utilizacdo de
cultivares de alto valor genético, podem ter forte contribuicdo na maior produtividade do fruto
na regido (SALES JUNIOR et al., 2018), possibilitando plantios e colheitas durante as
diferentes estagdes do ano, com limitacbes apenas em localidades onde ha grandes
precipitacGes pluviométricas em determinados periodos ou estacdes, que podem favorecer o
surgimento e desenvolvimento de doencas fingicas e bacterianas (COSTA, 2007).

Nessa regido, a producdo é caracterizada pelo uso de insumos de alto rendimento,
irrigacdo de alta frequéncia, utilizacdo de mulching, fertilizantes, defensivos, entre outros, que
potencializam a produtividade dessa hortalica, sendo o cultivo realizado em dois ou mais
ciclos repetidos no mesmo solo/ano, sem uma rotagédo de culturas adequada (CAVALCANTE,
2021). Segundo Bruton et al. (1998), o conjunto de todas essas praticas culturais podem estar
relacionadas a uma maior incidéncia de enfermidades radiculares, destacando-se a podriddo

de raizes e o declinio das ramas (PRDR) em cucurbitéceas.

Declinio das ramas e agente etioldgico da doenca
O declinio das ramas é um dos principais problemas radiculares que acometem a

cultura do meloeiro no Brasil e no mundo (SALES JUNIOR et al., 2004). Trata-se de uma
sindrome complexa onde pode haver o ataque de um patogeno radicular, ou a interacdo de
vérios patogenos (SALES JUNIOR et al., 2018), como Acrocalymma vagum Crous &
Trakunyingcharoen (FARR et al., 1998; ARMENGOL et al.,, 2003), Stagonosporopsis
cucurbitacearum (Fr.) Aveskamp, Gruyter & Verkley (NUNES et al., 2004; SUDISHA et al.,
2004; GASPAROTTO et al., 2011; BASIM et al., 2016), Fusarium oxysporum f. sp. melonis
Snyder & Hansen (COHEN et al., 2012b, 2016), F. solani (Mart.) Sacc. f. sp. cucurbitae
W.C. Snyder & H.N. Hans (CHAMPACO et al., 1993; ARMENGOL et al., 2000;
ANDRADE et al., 2005), Macrophomina phaseolina (Tassi) Goid. (CARTER, 1979;
COHEN et al., 2012a, 2016), Myrothecium roridum Tod: Fr. (CARTER, 1980; BRUTON,
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1996; NORONHA et al., 2008), Plectosphaerella melonis (Watan & Sato) Phillips, Carlucci
& Raimondo (BRUTON et al., 1995; ARMENGOL et al., 1998) e Rhizoctonia solani Kihn
(AL-SADI et al., 2011). No entanto, nos campos de producdo do meloeiro no Rio Grande do
Norte e Ceard o M. cannonballus apresenta-se como principal agente etioldgico da doenca
(SALES JUNIOR et al., 2018).

No geral, a doenca apresenta-se como um conjunto de sintomas semelhantes, na
maioria dos casos, esse problema é notado préximo a colheita dos frutos, quando ocorre a
diminuicdo da frequéncia de irrigacdo, a partir do déficit hidrico, acarretando a podriddo das
raizes que ndo conseguem manter a absorcdo de agua para o suprimento das necessidades
plenas da planta (MARTYN; MILLER, 1996). Com isso, ocorrem 0s sintomas visiveis em
campo, como o amarelecimento e morte das folhas superiores e o gradual declinio das ramas
quando a planta esta madura, em ataques mais severos pode acarretar a perda total da cultura
(BRUTON, 1998).

O M. cannonballus Pollack & Uecker ¢ um fungo ascomiceto habitante do solo,
caracterizado como um dos principais agentes causais do declinio das ramas de meloeiro e
melancia em todo o mundo (BRUTON, 1998; MARTYN; MILLER, 1996). Sendo relatada a
sua ocorréncia em 22 paises, causando a doenca denominada de podriddo de raizes por
Monosporascus e declinio das ramas (PRMDR) (MARTYN: MILLER, 1996; ALEANDRI et
al., 2017). No Brasil, o0 mesmo foi relatado afetando raizes de meloeiro (SALES JUNIOR et
al., 2004) e melancieira (SALES JUNIOR et al., 2010).

Existem relatos da existéncia de dez espécies pertencentes ao género Monosporascus
espalhadas pelo mundo, dessas, cinco novas espécies foram exclusivamente relatadas no
Brasil: M. semiarudus, M. caatinguensis, M. brasiliensis, M. nordestinus e M. mossoroensis
(NEGREIROS et al., 2019), sendo as outras cinco anteriormente descritas: M. monosporus
(MALLOCH; CAIN, 1971), M. cannonballus (POLLACK; UECKER, 1974), M.
adenantherae (PATIL; RAMESH, 1987), M. ibericus (COLLADO et al., 2002), e M,
eutypoides (BEN SALEM et al., 2013), porém, as espécies denominadas de M. adenantherae
e M. monosporus ndo possuem sequéncias génicas ou isolados de referéncia depositados em
base de dados e micotecas existentes no mundo. Sendo assim, contabiliza-se apenas a
existéncia de apenas oito espécies pertencentes ao género no mundo com dados de referéncia
(GOMES, 2019).

M. cannonballus possui caracteristicas termdfilas, trata-se de um fungo ascomiceto,
pirenomiceto, homotalico, de hifas septadas, hialinas de largura variando entre 7,5 e 14um,

descrito como o principal agente causal da Podriddo de Raizes e Declinio das Ramas em
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cucurbitaceas (PRDR) (WATANABE, 1979; MARTYN; MILLER, 1996; COHEN et al.,
2012). Esse fungo produz esporos sexuais denominados de ascosporos (POLLACK;
UECKER, 1975). Além disso, apresenta peritécios globosos de coloracéo preta, com formato
esférico e diametro de 500um (SIVANESAN, 1991), que geralmente aparecem no final do
ciclo da cultura, infiltrados nas raizes afetadas (SALES JUNIOR et al., 2002), podendo ser
visiveis a olho nu ou observaveis com auxilio de uma lupa.

Os peritécios formam as estruturas de reproducdo sexual denominadas de
ascosporos/ascas, que, no geral, os Ascomycetes apresentam cerca de oito ascosporos dentro
de cada asca, no entanto, a espécie M. cannonballus formam ascas periformes, de parede
grossa, com diametro variando entre 30-50um, contendo um a dois ascésporos dentro de cada
asca (raramente dois), o que os difere dos demais Ascomycetes. (SALES JUNIOR et al 2002;
BELTRAN, 2006). Durante o ciclo de vida do fungo, as ascas desaparecem, deixando 0s
ascosporos livres no ambiente. Estes podem sobreviver no solo durante um periodo de um a
cinco anos em estado de dorméncia, na auséncia do hospedeiro, sendo considerados como
indculo primario de infec¢des radiculares causadas pelo fungo (WAUGH et al., 2003).

Devido as suas caracteristicas termofilas, com temperaturas 6timas de crescimento
variando entre 25 e 35 °C, o fitopatdgeno mostra-se bem adaptado ao clima arido e semiarido
brasileiro (PIVONIA et al., 2002). Recentemente, Cavalcante (2021) estudando cinco novas
espécies de Monosporascus relatadas no estado do Rio Grande do Norte, constatou a
existéncia de outras condicGes de adaptacdo, como adaptabilidade a faixas de pH, NaCl e,
sensibilidade a fungicidas, mostrando-se bem tolerante a variacGes de pH entre 5,72 a 8,05
quando cultivados in vitro, apresentando diferencas significativas no desenvolvimento da
doenca, aparecimento dos sintomas nas espécies de cucurbitaceas inoculadas, revelando o
grau de variabilidade genética existente dentro do género, podendo interferir
significativamente no aumento da incidéncia doenca e na severidade dos sintomas na planta.

A infeccdo por M. cannonballus pode ocorrer de diferentes formas nas raizes de
cucurbitaceas: a partir da liberacdo de exsudatos radiculares do proprio hospedeiro, que
favorecem a infectividade dos ascdsporos nos tecidos radiculares, ou, do micélio flngico
presente no solo, a partir das raizes de hospedeiros alternativos ou plantas daninhas, e pela
presenca do patdogeno em restos culturais remanescentes na area de producdo (MARTYN;
MILLER, 1996; WAUGH et al, 2003; LOUWS et al., 2010; SALES JUNIOR et al., 2012;
SALES JUNIOR et al., 2018). A colonizacdo das raizes pelo fitopatogeno ocorre a partir da
enzima celulase que permite a penetracdo do fungo no tecido celular da raiz da planta
hospedeira (AGRIOS, 1996; BRUTON et al., 1996).
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Com o0 avango da doenga, a podriddo do sistema radicular afeta a manutencdo das
necessidades hidricas da planta para parte aérea, devido a perda da funcionalidade radicular.
Com isso, podem surgir necroses, inicialmente nas folhas mais velhas e, posteriormente nas
folhas mais jovens, progredindo para o declinio total das ramas e murcha da planta nas
semanas prévias a colheita dos frutos (BRUTON, 1998). Com a murcha das ramas de plantas
afetadas pelo patogeno, os frutos ficam mais expostos aos raios solares devido a perda da
massa vegetal, com isso, podem apresentar queimaduras, manchas e cortes produzidos pelo
sol, diminuicdo do grau Brix e apresentar um tamanho reduzido dos frutos, afetando
significativamente no seu valor comercial (MERTELY et al., 1991; MARTYN; MILLER,
1996).

A disseminacdo do inéculo de M. cannonballus pode ocorrer atraveés de sementes
infectadas, dos miceélios presentes em restos culturais, dos ascosporos presentes no solo, bem
como a utilizacdo de maquinario infectado sem uma desinfeccdo prévia antes do uso, bem
como, pelo transito de animais e trabalhadores de &reas infectadas para areas livres da doenca
(BRUTON et al., 1998; COHEN et al., 2000; STANGHELLINI et al., 2004). A densidade do
in6culo primario no solo esta estritamente relacionada com as espécies hospedeiras existentes
na area e com a temperatura ideal para o desenvolvimento dos ascosporos entre 25 e 30°C
(BELTRAN et al., 2005). A capacidade do micélio de atuar como um indculo primario das
infeccBes é significativamente inferior a capacidade dos ascosporos (TSAY et al., 1999).
Segundo Waugh et al. (2003), em estagios mais avancados da infeccdo pelo patdgeno e com
as condicOes ideais para o desenvolvimento e a maturacdo dos peritécios nas raizes, em uma
Unica planta o M. cannonballus tem uma produtividade de cerca de 400.000 ascGsporos,
aumentando significativamente o seu grau de disseminacéo.

Com relacéo a patogenicidade de M. cannonballus, o primeiro estudo foi realizado em
Israel no ano de 1983, onde se constatou a patogenicidade do fungo em plantas de meloeiro
(REUVENI et al., 1983). Desde a sua identificagdo como agente causal do declinio das ramas
em cucurbitaceas, diversos estudos sobre a patogenicidade tém sido realizados em todo o
mundo. Em estudos posteriores conduzidos por Mertely et al. (1991), em solos naturalmente
infestados no inverno, com diferentes isolados de M. cannonballus, constataram que 0 mesmo
é patogénico ao meloeiro. Pivonia et al. (1997), ao realizarem ensaios de patogenicidade com
inoculacéo artificial de M. cannonballus em condi¢des de campo, observaram altos indices de
mortalidade de plantas de meloeiro. Na California, Aegerter et al. (2000) realizando testes de
patogenicidade em areas produtoras de meldo, constataram que M. cannonballus foi

responsavel por severos danos nas raizes de meloeiro tipo Cantaloupe, reduzindo em até 93%
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0 comprimento das raizes de plantas infectadas. Segundo os mesmos, o fungo pode
permanecer saprofiticamente ativo nos solos infestados.

No Brasil, Sales Junior et al. (2018) ao avaliarem o0 comportamento de quatro espécies
de cucurbitaceas e seis cultivares denominadas de ndo-cucurbitaceas, frente a inoculacéo
artificial com M. cannonballus, observaram que as espécies denominadas ndo-cucurbitéceas:
algoddo (Gossypium hirsutum L.), gergelim (Sesamum indicum L.) e feijdo-caupi (Vigna
unguiculata L., Walp.) ndo apresentaram colonizacdo ou danos nas raizes pelo fungo
inoculado. Por outro lado, as demais espécies testadas apresentaram danos no sistema
radicular, sendo observados corpos de frutificacdo do fungo (peritécios) somente nas espécies
de cucurbiticeas avaliadas. Recentemente, Costa (2020) ao avaliar a patogenicidade de novas
espécies de Monosporascus em acessos de quatro grupos botanicos de meloeiro, observou
uma interacdo acesso-espeécie e, dentre as espécies de Monosporascus avaliadas, as espécies
M. brasiliensis, M. caatinguensis e M. nordestinus se mostraram mais virulentas que a
espécies M. cannonballus comumente encontrada em solos do Nordeste, confirmando a
variabilidade genética existente dentro do género que pode influenciar diretamente no grau de

viruléncia do patégeno.

Manejos da doenca e melhoramento genético
A inexisténcia de um método de manejo da doenca e alguns fatores atrelados ao

manejo cultural do meloeiro dificulta o controle da doenca (PRMDR) em campo, como o
cultivo intensivo e sucessivo do meloeiro, proporcionando o acimulo de in6culo com a
presenca dos ascosporos em solos infestados, bem como a dificuldade de aplicacdo e
incorporagéo de defensivos no solo, excesso de plantas hospedeiras alternativas e a falta de
gendtipos resistentes ou tolerantes a doenca (MARTYN, 2002). No Brasil, ndo existe
fungicida registrado para o controle de M. cannonballus (AGROFIT, 2023), a busca por
cultivares resistentes e a implantacdo de resisténcia genética, torna-se uma alternativa para o
manejo da doenca em cultivos de meloeiro (COHEN et al., 2000; SALES JUNIOR et al.,
2017).

A anélise da diversidade genética do meloeiro se torna uma etapa imprescindivel ao
melhoramento genético de plantas, segundo Paiva (2002), o conhecimento acerca da
diversidade genética, pode auxiliar na escolha de métodos de selecdo eficientes, com o intuito
de explorar a variabilidade genética nas geracdes mais avancadas. Tal conhecimento auxilia
na escolha de parentais adequados, que por sua vez possibilitam combinacGes de variedades

mais resistentes e produtivas, passiveis de selecdo (CRUZ; REGAZZI, 2001). Na anélise da
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diversidade genética, o procedimento para dados multicategoricos permite a geracdo de uma
matriz de dissimilaridade que possibilita a formacéo de grupos, evidenciando a diferenca entre
0s materiais avaliados, auxiliando na escolha de um método de selecdo adequado a fim de
explorar a variabilidade genética desses materiais (CRUZ, 2006). As técnicas multivariadas
mostram-se eficientes para o fornecimento de informaces a respeito da diversidade genética
de um grupo ou populagdes, possibilitando a identificacdo de genitores potenciais. Na
literatura, existem muitos relatos sobre estudos da divergéncia genética em varias hortalicas
(MIRANDA et al., 1988; MALUF et al., 2001; MARTINELLO et al., 2002, GATTI et al.,
2003).

A existéncia de variabilidade nas populacdes de M. cannonballus pode ter implicacGes
diretas em programas de melhoramento genético visando a resisténcia de cucurbitaceas ao
declinio das ramas, especialmente relacionadas na estabilidade e durabilidade da resisténcia
(RODRIGUES, 2017). Com isso, € de suma importancia a realizagdo de estudos visando a
andlise da viruléncia do patdgeno no germoplasma local. Pois, uma das primeiras etapas para
obtencdo de cultivares resistentes a um determinado fitopatogeno, € a identificacdo de fontes
de resisténcia dentro do germoplasma disponivel. As cucurbitaceas se destacam pelo seu grau
elevado de polimorfismo dentro do género Cucumis, com isso, as chances de encontrar um
material que apresente maior resisténcia para o0 M. cannonballus dentro do germoplasma
disponivel podem ser promissoras para o melhoramento genético de cucurbitaceas
(BURGUER et al., 2010).

A identificacdo e implantacdo de resisténcia genética torna-se uma das medidas
potenciais para 0 manejo da doenca (COHEN et al., 2012), ainda que se desconheca cultivares
comerciais com niveis aceitaveis de resisténcia (RODRIGUES, 2017). Esforcos para
identificar fontes de resisténcia a M. cannonballus s&o relatados na literatura sendo realizados
em todo o globo terrestre. No Brasil, em estudos conduzidos por Sales Junior et al. (2002), ao
avaliarem o comportamento de meloeiro e melancieira em solo infestado com M.
cannonballus, observaram que duas das cultivares de melancia avaliadas, mostraram-se
resistentes ao patdgeno. Recentemente, Costa (2020) ao avaliar a patogenicidade de novas
espécies de Monosporascus em acessos de meloeiro do germoplasma disponivel, observou o
acesso A-16 como fonte promissora de resisténcia a doenca, tendo em vista que 0 acesso
apresentou uma menor reducdo na massa seca das suas raizes quando inoculadas com M.
cannonballus, M. caatinguensis e M. nordestinus, podendo ser usado como doador de alelos

que conferem a resisténcia & doenca e/ou podendo utiliza-lo como porta-enxerto.
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3. MATERIAL E METODOS

Germoplasma
Para os ensaios foram avaliados 29 acessos de meloeiro oriundo do Banco Ativo de

Germoplasma de Cucurbitaceas da UFERSA e um hibrido comercial de meldo amarelo Natal-
RZ. As sementes foram semeadas em bandejas plasticas com 162 células contendo substrato
estéril de casca de Pinus MaxFertil®. O estudo foi realizado em duas etapas: anéalise da

diversidade genética e reacao de acessos a M. cannonballus.

Diversidade genética
O experimento de campo foi conduzido no periodo de 18 de junho a 6 de agosto de

2020, na Fazenda Experimental Rafael Fernandes, no distrito de Lagoinha, situada a 20 km da
cidade de Mossor6-RN. As coordenadas do local do experimento foram as seguintes: latitude
5°03°°37"’S e longitude de 37°23°’50’’W, com altitude aproximada de 72 metros. Segundo
Kdppen, a classificacdo climética deste municipio é do tipo ‘BSWh’, seco e muito quente,
com temperatura média anual de 28°C e precipitacfes pluviométricas médias 788 mm ao ano,
com estacao chuvosa concentrada entre os meses de fevereiro e maio (SANTOS et al., 2017).

O solo classificado como Latossolo Vermelho Amarelo Argissélico franco arenoso
(EMBRAPA, 2006). Da area experimental, foram coletadas amostras simples de solo na
profundidade de 0 a 0,20 m e analisadas no Laboratério de Analise de Solos e Agua da
UFERSA, para realizacdo de adubac6es de acordo com a necessidade da cultura.

A éarea experimental foi preparada com uma aracdo e duas gradagens, seguido de
sulcamento em linhas, espacadas de 2 m e com profundidade de 0,30 m, onde foi realizada a
adubacdo de fundacdo com base na analise do solo e recomendagdo de emprego na regido
para meloeiro. Foram fornecidos 48,90 kg/ha de N, 195 kg/ha de P.Os e 98,5 kg/ha de K20 na
formulacdo comercial 6-24-12.

Os camalhdes foram construidos sobre os sulcos de adubagdo com 0,20 m de altura e
0,60 m de largura. Sobre os camalhdes foi instalado o sistema de irrigacdo, constituido por
uma mangueira com gotejadores do tipo autocompensante, com vazdo média de 1,5 L/h,
espacados de 0,30 m e com distancia de 2 m entre as linhas. Em seguida, os camalhdes foram
cobertos com mulching.

As irrigacOes foram realizadas diariamente, durante todo o ciclo da cultura. Foi usada
uma lamina de 376 mm. As adubacges de cobertura iniciaram-se dois dias apos o transplantio,
utilizando-se as doses: 6,76kg de N, 5,89kg de P e 11,73kg de K distribuidos diariamente via
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fertirrigacdo, com doses variaveis de acordo com os estadios fenoldgicos da cultura,
totalizando 90 kg/ha de N, 90 kg/ha de P2Os e 150 kg/ha de K:O.

A semeadura dos 30 tratamentos foi realizada em bandejas plasticas com 162 células
contendo substrato estéril de casca de Pinus MaxFertil®. Apds 14 dias ap6s a semeadura, as
plantulas foram transplantadas para as parcelas na area experimental. O controle fitossanitario
e 0s demais tratos culturais foram realizados de acordo com as recomendacdes técnicas
adotadas na regido para o meloeiro. A colheita dos frutos foi realizada entre o periodo de 68 a
71 dias apos o transplantio em funcéo da heterogeneidade de maturacdo dos frutos.

Utilizou-se o delineamento experimental em blocos casualizados com 30 tratamentos e
trés repeticbes, sendo a parcela constituida por uma linha com oito plantas no espagcamento de
2,0 m entre linhas e 0,3 m entre plantas.

As avaliagdes dos frutos foram realizadas no Laboratério de Pds-colheita do Centro de
Pesquisa em Ciéncias Vegetais do Semiarido (CPVSA) da Universidade Federal Rural do
Semi-arido (UFERSA). Para o estudo da diversidade genética foram utilizados seis
descritores quantitativos, conforme utilizado por Torres Filho (2008). Sendo eles: a) NUmero
de frutos por plantas (NFP): obtido pela razdo do numero total de frutos e o namero total de
plantas da parcela; b) Peso médio do fruto (PMF): obtido pela soma total dos pesos dos frutos
da amostra da parcela dividido pelo nimero de frutos, em kg; c) indice de formato (IF):
obtido pela razdo entre os comprimentos transversais e longitudinais dos frutos; d) Espessura
da polpa (EP): obtido com auxilio de uma régua, medindo-se a espessura da polpa de um dos
lados da metade do fruto, calculando-se a média dessas duas medidas, em cm; e) Firmeza de
polpa (FP): o fruto foi dividido longitudinalmente, e em cada parte foi medida a resisténcia
através de um penetrdmetro na regido mediana da polpa de um dos lados do fruto (duas
leituras por fruto em regides diferentes), sendo o resultado no aparelho expresso em libras
(Ib); e f) Solidos soluveis totais (SST): estimados por meio de refratbmetro digital, pela leitura
em duas partes da polpa de um dos lados do fruto cortado longitudinalmente, expresso em
percentagem de graus brix. Para todos os caracteres foram tomadas amostras de cinco frutos
escolhidos aleatoriamente por parcela, em plantas distintas.

Para as analises estatisticas realizou-se a analise de variancia e teste F de Snedecor e 0
teste de Scott-Knott para dividir os acessos em grupos. A partir das medias padronizadas,
foram obtidas as distancias euclidianas médias e utilizado o agrupamento hierarquico
UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Average). Calculou-se a
correlacdo cofenética entre a matriz de distancias original e a matriz resultante do

agrupamento UPGMA. As analises foram realizadas pelos programas GENES (CRUZ, 2013)
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e Rv.4.2.2 (R CORE TEAM, 2022) considerando o erro nominal de significancia de 5% de
probabilidade.

Reacao de acessos de meloeiro a Monosporascus cannonballus
O experimento foi conduzido, em casa de vegetacdo, no campus Oeste da

Universidade Federal Rural do Semi-Arido — UFERSA, no periodo de 04/10/22 a 16/12/22,
localizada no municipio de Mossor6 — RN (5°12°04” S, 37°19°38” W). Segundo Koppen, a
classificacdo climatica deste municipio é do tipo ‘BSWh’, seca e muito quente, com
temperatura média anual de 28°C e precipitacfes pluviométricas médias 788 mm ao ano, com
estacdo chuvosa concentrada entre os meses de fevereiro e maio (SANTOS et al., 2017).

Para conducdo do ensaio foi utilizado um isolado fungico de M. cannoballus CMM-
2429, proveniente da colecdo cultural de Fungos Fitopatogénicos do Laboratorio de
Fitopatologia II- UFERSA. Este foi repicado para placas de Petri com meio BDA (batata-
dextrose-agar) esterilizado e mantido em estufa climatizada a 27 + 2°C, durante sete dias para
o crescimento fangico.

Para o preparo do indculo, conforme a metodologia sugerida por Ben Salem et al.
(2015), com algumas modificacdes, grdos de trigo (Triticum spp.) foram preparados 10
frascos de Erlenmeyer de 1000 ml, contendo 250g de grdos em cada frasco, os grdos foram
embebidos em agua destilada por 12h e deixados secar em temperatura ambiente (25 + 2 °C).
Posteriormente, os Erlenmeyer contendo os grdos de trigo foram autoclavados por trés dias
seguidos, durante 60 minutos a 121°C, com intervalo de 24h entre cada autoclavagem. Em
seguida, 5 dos frascos autoclavados com gréaos de trigo, foram inoculados com discos de BDA
(8 mm de didmetro) contendo micélio fungico de M. cannonballus, com 7 dias de crescimento
ativo em placa de Petri. Logo ap6s, todos os Erlenmeyer contendo os gréos de trigo e os
discos fungicos foram incubados em estufa tipo B.O.D por 30 dias, sob temperatura de 27 + 2
°C, objetivando a completa multiplicacdo do fungo nos gréos de trigo. Os frascos foram
agitados manualmente, uma vez por semana, com o0 intuito de homogeneizar o inéculo.
Passados os 30 dias, foi realizado o plaqueamento dos gréos inoculados em placa de Petri,
para verificar a vida ativa do fungo e se havia contaminacdo. A testemunha absoluta foi
constituida apenas por grdos de trigo autoclavados e submetidos as mesmas condigdes dos
grdos inoculados, sem a realizacéo da inoculacéo dos discos contendo micélio fangico.

Foram utilizados vasos plasticos transparentes com capacidade de 1,0 L, preenchidos
com uma mistura composta de solo areno-argiloso e substrato estéril de casca de Pinus

MaxFertil®, numa propor¢do de 1:1 em volume, previamente autoclavados em dois ciclos
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durante 60 minutos a 121 °C, com intervalo de 24 h entre cada ciclo de autoclavagem. A
infestacdo do solo foi realizada no momento do preenchimento dos vasos, sete dias antes do
transplantio das mudas, com 6 g do inoculo fangico, para cada vaso de 1,0 L. Essa operacéao
foi realizada para que o inoculo pudesse colonizar o solo antes do transplantio das mudas, a
cada dois dias os vasos inoculados foram umedecidos para criar condi¢cdes favoraveis ao
desenvolvimento fungico. Os vasos destinados para testemunha absoluta foram inoculados
com 6 g de gréos de trigo sem o indculo. As avaliacGes foram realizadas 60 dias apds o
transplantio das mudas para 0s vasos.

Utilizou-se o delineamento inteiramente casualizado (DIC) com 30 tratamentos e 8
repeticOes, destas, seis foram representadas por vasos com solo infestado artificialmente com
M. cannonballus e duas destinadas a testemunhas absolutas, sendo cada parcela experimental
constituida de uma planta por vaso de 1,0 L.

As avaliacOes foram realizadas 60 dias apds o transplantio das mudas para 0s vasos. A
avaliacdo da incidéncia da doenca foi determinada através do nimero de plantas infectadas
pela espécie de M. cannonballus, sendo expressa em porcentagem. Para a severidade da
doenca, a avaliacdo foi realizada a partir de uma escala diagramatica de notas utilizada por
Bruton et al. (2000), sendo atribuido valores de 0 a 4, onde: O: raizes saudaveis, sem lesdes ou
descoloracdo; 1: Ligeira descoloracdo; 2: Descoloracdo moderada e/ou com lesdes; 3:
Descoloracdo moderada e/ou ligeira necrose; 4: Descoloracdo severa e/ou raiz necrosada/
morta. A reacdo media de cada acesso para severidade foi calculada pela soma de notas
atribuidas para cada planta dividida pelo nimero total de plantas avaliadas em cada
tratamento. O valor resultante foi utilizado para discriminar os acessos em cinco classes de
reacdo conforme Sales Junior et al. (2019), onde 0: similar ou imune; 0,1 — 1,0: altamente
resistente; 1,1 — 2,0: moderadamente resistente; 2,1 — 3,0: suscetivel; 3,1 — 4,0: altamente
suscetivel.

A frequéncia de reisolamento foi realizada a fim de confirmar os Postulados de
‘Koch’, a partir do isolamento de fragmentos das raizes em placas de Petri contendo meio de
cultura BDA, suplementado com cloridrato de tetraciclina (250 mg). Para isso, em ambiente
asséptico, as raizes foram previamente desinfestadas em solucao de hipoclorito de sodio a 2%
durante 60 segundos e lavadas em agua destilada e esterilizada por duas vezes durante 60
segundos em cada lavagem. De cada raiz, foram retirados 7 fragmentos e semeados em placa
de Petri com o meio BDA + suplemento de tetraciclina. Em seguida, as placas foram
incubadas em estufa tipo B.O.D a uma temperatura de 28+2 °C, durante 7 dias, observando-se

0 desenvolvimento fungico. Apos o crescimento das colbnias fungicas, as mesmas foram
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observadas e contabilizadas para o percentual de crescimento positivo de M. cannonballus nas
raizes de plantas avaliadas, confirmando assim os principios do Postulado ‘Koch’.

Analises biometricas foram realizadas, para as seguintes variaveis: comprimento da
parte aérea (CPA) e da raiz (CRA), peso fresco da parte aérea (PFPA) e das raizes (PFRA),
peso seco da parte aérea (PSPA) e das raizes (PSRA). Para o CPA e CRA, foram realizadas
medic¢Bes com o auxilio de uma trena graduada em centimetros, apos a lavagem das raizes no
Laboratorio de Fitopatologia Il — UFERSA. Para o0 PFPA e PFRA, foi realizado o destaque
das raizes da parte aérea com o auxilio de uma tesoura, 1 cm acima da primeira emissdo
radicular a fim de realizar a pesagem do material separadamente, em seguida, 0S mesmos
foram pesados em balanca analitica digital, acondicionados separadamente em sacos de papel
e levados para estufa de circulacdo forcada de ar, a temperatura de 65°C até a obtencdo de
peso seco constante. Posteriormente, foram obtidos o PSPA e PSRA a partir da pesagem do
material seco em balanca analitica digital.

Para as analises estatisticas, como as variaveis incidéncia e severidade da doenca ndo
possuiram residuos normalmente distribuidos, os valores originais foram transformados de
acordo com a metodologia de ranks alinhados transformados (ART) (WOBBROCK et al.
2011) para testes ndo-paramétricos de Kruskal-Wallis ao nivel de 5% de probabilidade. Para
as varidveis biométricas CRA, CPA, PFRA, PFPA, PSRA e PSPA, os dados foram
submetidos ao teste F de Snedecor e as médias foram comparadas pelo teste de Scott-Knott a
5% de probabilidade. Todas as analises foram processadas no programa estatistico R (R
CORE TEAM, 2020). Para o agrupamento e classificacdo de médias dos acessos, utilizou-se a

metodologia descrita por Scott e Knott (1994).

4. RESULTADOS

Diversidade Genética
A analise estatistica dos descritores quantitativos avaliados nos frutos apresentou

efeito significativo em todos os caracteres avaliados: numero médio de frutos por planta
(NFP), peso médio do fruto (PMF), indice de formato (IF), espessura média da polpa (EP),
firmeza médios da polpa (FP) e solidos solUveis totais (SST), indicando heterogeneidade entre

o0s descritores (Tabelal).



28

Tabela 1. Descritores quantitativos em frutos de acessos de meloeiro (Cucumis melo L.)
Mossoré-RN, 2023.

Médias

ACessos NFP  PMF (Kg) IF EP(cm) FP(Ib) SST (°Brix)
AOL 221d 154b 1,48¢c 207b 5070 6,02
AO4 2,21d 1,23b 1,48 ¢ 226b  7,17a 5,79.¢
A08 1,68 d 1,45b 1,51 ¢ 333b  6,07b 7,60 b
Al6 11,18 a 0,38 ¢ 1,53 ¢ 1,94b  9,09a 4,18 d
AL7 714D 0,64 ¢ 1,68 204b  682a 8,62 b
A18 3,53 ¢ 122¢ 213b 284b  457b 5,37 ¢
A5 1,69 d 1,95 1,66 313b  4,89b 6,64 C
A26 1,63d 222a 1,63 ¢ 371b  4,15b 6,94 ¢
A27 2,22 d 2,0la 2,13b 317b  424b 4,99 d
A28 2,33d 1,97a 1,86 b 646a  658b 6,57
A30 1,79d 1,89 a 1,42 ¢ 203b  473b 6,85 C
A33 1,18d 1,62 b 1,61¢c 241b  592b 6,08
A39 426 ¢ 1,09 b 2,44 a 225b  566h 3,30 d
A4l 1,88 d 1,30 b 1,36 C 363b  53lb 7,63 b
A42 2,37d 1,50 b 1,62 ¢ 277b  482b 6,30 c
A44 1,43d 1,28 b 1,14d 368b  825a 8,41b
A45 1,48 d 1,29 b 1,16 d 356b  574b 7.71b
A50 6,67 b 0,47 ¢ 1,53 ¢ 187b  538b 8,22 b
A51 1,68 d 1,12 b 1,16 d 70la  58Lb 6,39
A53 2,19d 0,62 ¢ 2,33a 1,76b  91la 4,01 d
C18 4,66 ¢ 1,45b 1,37¢ 264b  451b 476 d
C30 1,76 d 1,34b 1,42 ¢ 280b  639b 6,00 ¢
C32 3,96 ¢ 1,43 b 2,05 b 2,73b  440b 5,57 ¢
C86 1,36 d 1,82a 1,72 ¢ 323b  528b 6,41
co1 2,27d 1,31b 1,51 ¢ 307b  575b 7,00 ¢
CI1K 1,68 d 1,45 b 1,51 ¢ 333b  6,07b 7,60 b
CHFO01 2,92 ¢ 0,58 ¢ 1,10d 230b  553b 577 ¢
CHF02 0,98 d 1,16 b 1,03d 328b  555b 8,36 b
1180 5,39 b 0,70 ¢ 1,00 d 225b  635b 8,67 b
NATALRZ  1,61d 1,07 b 1,20 d 334b  824a 12,36 a
CV (%) 41,7 28,31 12,79 47,95 25,67 18,27

F 9,0%* 5,01%* 10,34%%  1,77%*  235% 6,24%*

** Significativo pelo teste F de Snedecor (p<0,001). CV (%) — coeficiente de variacdo. Médias seguidas pela

mesma letra pertencem ao mesmo grupo conforme a metodologia de Scott-Knott (p<0,05).

Para o niUmero meédio de frutos por planta (NFP) observou-se a formacdo de quatro
grupos de acessos pelo teste de Scott-Knott. O primeiro grupo, composto pelo acesso Al6

(conomon) caracterizado como mais prolifico com a média de 11,18 frutos por planta (Tabela
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1). O segundo grupo formado pelos acessos A17, A50 e 1180 com nimero de frutos variando
entre 7,14 para o acesso Al17, a 5,39 para o acesso 1180. O terceiro grupo Al18, A39, C18, C32
e CHFO01, apresentaram numero de frutos variando entre 4,66 frutos para o acesso C18 a 2,92
frutos para o acesso CHF01. O quarto grupo ficou formado pelos acessos que apresentaram a
menor taxa de nimero de frutos por planta, com médias variando entre 2,33 frutos para o
acesso A28 a 0,98 frutos para o CHF02.

Quanto a variavel (PMF), observou-se a formacao de trés grupos. O primeiro grupo
composto por seis acessos que apresentaram maiores estimativas de médias para o peso do
fruto, com médias variando de 2,22 kg para 0 A26 a 1,82 kg para o C86. O segundo grupo foi
formado por dezessete acessos, com médias variando entre 1,62 kg para o0 A33 a 1,16 kg para
0 acesso CHF02. O terceiro grupo ficou composto por sete acessos que apresentaram menores
estimativas de médias para o peso dos frutos, variando entre 1,22 kg para o A18 a 0,38 kg
para o Al6.

Com relacdo a variavel (IF), definida a partir da relacdo entre o comprimento
longitudinal e o transversal do fruto, observou-se a formacdo de quatro grupos. O primeiro
grupo composto pelos acessos A39 e A53 com valores entre 2,44 e 2,33 respectivamente. O
segundo grupo formado por acessos com valores variando entre 2,13 para o0s acessos Al8, a
1,86 para o A28. O terceiro grupo composto por dezessete acessos com valores entre 1,72
para 0s acessos C86, a 1,36 com o acesso A4l. O quarto grupo formado por sete acessos com
valores variando entre 1,16 para os acessos A45 e A51, a 1,00 para o acesso 1180.

Para a (EP), observou-se a formagédo de dois grupos. O primeiro grupo composto
pelos acessos A51 e A28 apresentou melhores médias, 7,01 cm e 6,46 cm respectivamente. O
segundo grupo formado pelos demais acessos com médias variando de 3,71 cm para 0 acesso
A26 a 1,76 cm para o0 acesso A53.

Para a firmeza da polpa (FP), observou-se a formacdo de dois grupos. O primeiro
formado por seis acessos com médias variando de 9,11 Ib para o acesso A53, a 6,82 Ib para o
acesso Al7. O segundo grupo formado pelos demais acessos que apresentaram menores
estimativas de médias para firmeza da polpa, com médias variando entre 6,58 Ib para 0 A28 a
4,15 Ib para 0 A26.

Para o teor de solidos soluveis (SST), observou-se a formacdo de quatro grupos. O
primeiro grupo composto pela cultivar comercial Natal RZ que apresentou 12,36 °Brix. O
segundo grupo formado por nove acessos com valores variando entre 8,67 °Brix para 1180 a
7,60 °Brix para os acessos A08 e C91K. O terceiro grupo formado por quinze acessos que

apresentaram valores variando entre 7,00 °Brix para o C91 a 5,37 °Brix para 0 A18. O quarto
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grupo ficou composto por cinco acessos com médias variando entre 4,99 °Brix para 0 A27 a
3,30 °Brix para 0 A39.

Com relacdo a diversidade genética dos acessos avaliados, a correlagcdo cofenética de
0,85*, indica que a qualidade de agrupamento dos acessos pelo método UPGMA -
(Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Average) ndo reduziu as informagdes entre
as matrizes originais e a resultante do agrupamento (Figura 1). Obtida a partir das distancias

euclidianas padronizadas (Figura 2).
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Figural — Dendograma da analise de agrupamento de acessos de meloeiro por meio de seis descritores
quantitativos de frutos, obtida pelo método UPGMA.. Correlacéo cofenética = 0,85*. Mossor6-RN, 2023.
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Figura 2 - Distancias euclidianas padronizadas entre grupos de acessos de meloeiro (Cucumis melo L.),
avaliados para seis descritores quantitativos em frutos. Mossord-RN, 2023.

A partir do dendrograma da analise de agrupamento de acessos de meloeiro pelo
método UPGMA, observou-se a formacdo de cinco grupos de acessos (Figura 1). Os dois
primeiros grupos foram formados por apenas um acesso, sendo o primeiro grupo formado
pelo acesso A53 e 0 segundo pelo acesso Al6. O terceiro foi composto por 24 acessos,
totalizando 80,0% dos genoétipos avaliados. O quarto grupo foi formado pelo hibrido
comercial Natal RZ e o0 acesso A44, enquanto o quinto foi contemplado com os acessos A51 e
A28.

A andlise da contribuicdo relativa de cada descritor para expressao da divergéncia
genetica por meio do método de Singh (1981) indicou que o0s caracteres que mais
contribuiram para a divergéncia genética foram o numero de frutos por planta (NFP) com
quase 50% da divergéncia, apresentando o valor de 42,80%, seguida dos solidos sollveis

totais (SST), firmeza da polpa (FP) e espessura média da polpa (EP). Enquanto que as
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variaveis indice de formato do fruto (IF) e peso médio do fruto (PMF) pouco contribuiu para a
divergéncia genética observada com 1,19% e 1,97%, respectivamente (Tabela 2). As maiores
contribuicdes foram observadas nos acessos Al6 e A3, seguidos dos acessos NRZ, A28,
A51 e A44, conforme a analise das distancias euclidianas padronizadas para cada descritor

quantitativo (Figura 2).

Tabela 2. Contribuicdo de cada descritor quantitativo em frutos de acessos de meloeiro
(Cucumis melo L.), para analise da divergéncia genética entre os acessos por meio do método
de Singh, utilizando as distancias euclidianas padronizadas. Mossor6-RN, 2023.

Caracteristica Contribuicdo para divergéncia — S.j (%0)
NFP 42,80
PMF 1,97
IF 1,19
EP 11,34
FP 15,75
SST 26,95
Total 100,00

NFP: namero de frutos por planta; PMF: peso médio do fruto, em kg; IF: indice de formato; EP: espessura média

da polpa, em cm; FP: firmeza da polpa, em Ib; SST: s6lidos sollveis totais, em °Brix.

Reacdo de acessos de meloeiro a Monosporascus cannonballus
Observou-se efeito significativo de acesso para a incidéncia e severidade da doenca

entre os gendtipos avaliados (Tabela 3). A inoculacdo artificial de M. cannonballus em vasos
permitiu o desenvolvimento do patdgeno e o aparecimento de sintomas da doenca nas plantas
avaliadas. Foram observadas infec¢cbes da doenca em todos os tratamentos testados,
resultando em incidéncia da doenca de 100%, com excecdo dos acessos A0l e A26, que

apresentaram uma menor percentagem de plantas doentes (83% e 33%, respectivamente).

Tabela 3. Valores médios de incidéncia e severidade da doenca em acessos de meloeiro
(Cucumis melo L.) cultivados em solo infestado artificialmente com Monosporascus
cannonballus. Mossoro-RN, 2023.

Incidéncia da doenca Severidade da doenca
Acessos - T
Rank Média (%0) Rank Média
A01 483,0 a 83,3 204,5d 1,5
A04 576,0 a 100,0 254,0d 1,7

A08 576,0 a 100,0 439,0c 2,3
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Al6 576,0 a 100,0 5705b 2,7
Al7 576,0 a 100,0 516,0 b 2,5
Al8 576,0 a 100,0 9105a 3,5
A25 576,0 a 100,0 213,0d 1,7
A26 204,0b 33,3 350e 0,3
A27 576,0 a 100,0 367,0c 2,0
A28 576,0 a 100,0 747,0 a 3,0
A30 576,0 a 100,0 516,0 b 2,5
A33 576,0a 100,0 557,0b 2,5
A39 576,0a 100,0 516,0 b 2,5
A4l 576,0a 100,0 439,0c 2,3
A42 576,0a 100,0 593,0b 2,7
A44 576,0a 100,0 7470 a 3,0
A45 576,0 a 100,0 747,0 a 3,0
AS50 576,0a 100,0 670,0 b 2,8
A51 576,0 a 100,0 7245 a 3,0
A53 576,0a 100,0 910,5 a 3,5
C18 576,0 a 100,0 801,5 a 3,2
C30 576,0 a 100,0 670,0 b 2,8
C32 576,0a 100,0 647,5b 2,8
C86 576,0a 100,0 439,0c 2,2
Cal 576,0a 100,0 362,0c 2,2
CI1K 576,0 a 100,0 856,0 a 3,3
CHF01 576,0a 100,0 362,0c 2,2
CHFO02 576,0 a 100,0 439,0 c 2,3
1180 576,0a 100,0 801,5a 3,2
NATALRzZ 576,0a 100,0 7470a 3,0
rh 102,6** 186,0**

¥%: Qui-quadrado; ** Significativo pelo teste ndo paramétrico de Kruskal-Wallis (p<0,01). Rank seguidos mesma

letra ndo diferem entre si pelo teste de Mann-Whitney.

Com relagéo a severidade da doenca, observou-se a formagéo de cinco grupos a partir
dos ranks (Tabela 3). O grupo representado pelo acesso A26 apresentou a menor estimativa
de média (0,3) para severidade da doenga, indicando maior resisténcia & infeccdo e menor
percentagem da area de tecidos doentes e sintomas visiveis nas plantas, sendo classificado
como altamente resistente, conforme Sales Junior et al. (2019). Os acessos A01, A04, A25 e
A27 foram classificados como moderadamente resistentes, com medias variando de (1,5 a
2,0). Os acessos A08, A16, Al7, A28, A30, A33, A39, Adl, A42, Ad4, A45, A50, A51, C30,
C32, C86, C91, CHFO01, CHF02 e Natal RZ com médias variando de (2,2 a 3,0) foram
classificados como suscetiveis, enquanto os acessos Al8, A53, C18, C91K e 1180 foram

altamente suscetiveis, com médias variando de (3,2 a 3,5).
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A anélise estatistica para as variaveis biométricas revelou diferenca significativa entre
0s acessos cultivados em solo infestado artificialmente com M. cannonballus (p<0,05)
(Tabela 4).

Tabela 4. Efeito de Monosporascus cannonballus, infestado artificialmente em solo, sobre as
variaveis biométricas em acessos de meloeiro (Cucumis melo L.). Mossord-RN, 2023.

Meédias

ACESSOS  —=pAcm) CRA (cm) PFPA(q) PFRA(g) PSPA(g) PSRA ()
AOL 20,4 b 333a 22,0d 329b 2209¢c 403D
AO4 18,0 b 12,8 ¢ 18,0 d 25,7 b 148c  218c
A08 17,7b 15,2 ¢ 22,1d 69,6 a 19,7¢  455b
Al6 18,5 b 14,2 ¢ 7.8d 38,9 b 146c  339c
AL7 145D 72¢ 20,7 d 21,3b 101c  324c
A18 249a 18,7b 37,1b 66,8 a 238c  492b
A5 10,5 b 17,4 ¢ 28,6 403b  329b  254c¢
A26 15,7 b 79¢ 24,1¢ 472 b 187¢  279c
A27 30,7a 23,1b 26,2 C 29,7b 146 ¢ 13,0c
A28 242 a 15,3 ¢ 20,3 d 46,5 b 250c  271c
A30 40,3 a 21,9b 30,5¢ 38,4 b 278b  167c
A33 7.7b 20,8 b 252 ¢ 34,6 b 235¢c  40,6b
A39 23,9a 25,3 b 33,7b 59,3a 206c  333c
A4l 30,6 a 419a 28,5¢C 36,9b 16,8 ¢ 14,1c
A42 12,9b 389a 18,2 d 29,8 b 181c  149c
Ad4 22,3 b 329a 19,5d 37,3 b 147¢  283c
A45 189b 51,0a 299 ¢ 452D 255¢ 33,1c
A50 9,4 b 39,9 a 22,9d 67,.4a 199¢  381b
A51 295a 33,7 a 315¢ 24,6 b 184c  42,1b
A53 236a 38,6 a 18,9 d 45,5 b 6,7 C 50,0 b
C18 26,6 a 32,8a 43,6 b 365b  404b 40,6
C30 19,2 b 12,6 ¢ 37,5b 35,3 b 185¢  272¢
C32 149b 25,3 b 26,9 ¢ 38,9 b 161c  336¢
C86 19,7 b 22.9b 36,3 b 29,8 b 274b  305¢
co1 439a 26,5 b 50,4 a 452 b 549a  216¢
CI1K 10,9 b 37.8a 39,3 b 676a  346b  509b
CHFO1 19,9 b 24,1 b 54,7 a 442b  372b  726a
CHF02 258a 25,0 b 27,2 ¢ 454 b 282b  516b
1180 139b 26,5 b 315¢ 36,5 b 296b 469D
NATALRZ  167b 42,4 a 30,6 ¢ 516a  349b  396b

CV (%) 67,1 444 36,1 41,3 52,1 453
F 2,2*** 5’5*** 5,5*** 3’4*** 4,1*** 4,3***

*** Significativo pelo teste F de Snedecor (p<0,001). CV (%) — coeficiente de variacdo. Médias seguidas pela

mesma letra pertencem ao mesmo grupo conforme a metodologia de Scott-Knott (p<0,05).
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Para o comprimento da parte aérea (CPA) observou-se a formagéo de dois grupos de
acessos pelo teste de Scott-Knott (Tabela 4). O primeiro grupo, Composto por onze acessos,
apresentou médias variando entre 43,9 cm para 0 C91 a 23,6 cm para 0 A53. O segundo
grupo, composto por dezenove acessos, mostrou menores estimativas de médias para CPA,
sendo a maior apresentada pelo acesso A44 com 22,3 cm, e a menor representada pelo acesso
A33 com 7,7 cm.

Concernente a variavel CRA observou-se a formacao de trés grupos. O primeiro grupo
COmposto por onze acessos que apresentaram maiores estimativas de médias, com médias
variando de 51,0 cm para 0 A45 a 32,8 cm para o C18. O segundo grupo, também formado
por onze acessos, apresentou médias variando entre 26,5 cm para 0 C91 e 1180 a 18,7 cm para
0 A18. O terceiro grupo foi composto pelos acessos que apresentaram menores estimativas de
médias para CRA, sendo composto por oito acessos com médias variando entre 17,4 cm para
0 acesso A25, a 7,2 cm para 0 acesso Al7.

Para o PFPA observou-se a formacdo de quatro grupos de acessos, de acordo com as
médias avaliadas (Tabela 4). O primeiro grupo foi composto pelos dois acessos CHF01 e C91
que apresentaram maiores estimativas de médias, com medias variando entre 54,7g a 50,4g. O
segundo grupo foi formado por seis acessos, com médias variando entre 43,6g para 0 C18 a
33,79 para 0 A39. O terceiro grupo foi formado por doze acessos, com médias variando entre
31,59 para o A51 a 24,1g para o A26. O quarto grupo ficou composto pelos acessos que
apresentaram menores estimativas de médias, variando entre 22,99 para o acesso A50 a 7,8
para 0 acesso A16.

Com relacdo a PFRA, observou-se a formacdo de dois grupos de acessos. O primeiro
grupo foi composto por seis acessos que apresentaram maiores estimativas de médias
variando 69,69 para 0 A08 a 51,69 para o Natal RZ. O segundo grupo contemplou os demais
acessos que apresentaram menores estimativas de médias, variando entre 47,29 para 0 acesso
A26 a 21,3g para 0 acesso Al7.

Para o PSPA observou-se a formacgédo de trés grupos de acessos de acordo com as
médias avaliadas (Tabela 4). O primeiro grupo foi composto apenas pelo acesso C91 que se
destacou entre os demais com 54,9g. O segundo grupo, COMpOSto por nove acessos, teve
médias variando entre 40,4g para o C18 a 27,49 para o C86. O terceiro grupo formado pelos
demais acessos avaliados que apresentaram as menores estimativas de médias variando entre
25,5¢g para 0 acesso A45 a 6,79 para o0 acesso A53.

Para o PSRA, observou-se a formacdo de trés grupos de acessos, sendo o primeiro

grupo constituido apenas pelo acesso CHF01 com 72,6g que se destacou dos demais. O
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segundo grupo formado por doze acessos com medias variando entre 51,69 para 0 CHF02 a
38,1g para o A50. O terceiro grupo ficou constituido pelos demais acessos avaliados que
apresentaram menores estimativas de médias, variando entre 33,99 para 0 A16 a 13,0g para o

acesso A27.

5. DISCUSSAO
O meloeiro é considerado a espécie mais polimorfica dentro do género Cucumis

(PITRAT, 2016). Em razdes disso, muitos estudos de caracterizacdo e avaliacdo de acessos
tém sido realizados em varias partes do mundo (DHILLON et al., 2007; FERGANY et al.,
2011; LAZARO et al., 2017; ALI-SHTAYEH et al., 2017, WANG et al., 2021; FLORES-
LEON, 2022).

No caso do Brasil, alguns estudos relacionados com acessos provenientes da regido
Nordeste tém sido conduzidos, demonstrando variabilidade relativamente alta (TORRES,
2008; ARAGAO et al., 2013; DANTAS et al., 2015; AMORIM et al., 2016; ANDRADE et
al., 2021). Todavia, no presente estudo, se observou variabilidade para os acessos avaliados
quanto aos descritores considerados. A escolha destes descritores se deve ao fato da sua
importancia agrondémica para a cultura do meloeiro.

A maior divergéncia foi observada para o nimero de frutos e firmeza da polpa (Tabela
1). Este resultado deve-se ao acesso A-16. O referido acesso A16 foi o mais prolifico, com
11,18 frutos por planta e apresentando firmeza da polpa de 9,1 Ib. Resultado semelhante
também foi obtido por Torres Filho (2008) ao realizar a caracterizacdo morfo-agronémica,
selecdo de descritores e associacdo entre a divergéncia genética e a heterose em meloeiro,
sendo observada uma producéo de 11,0 frutos por planta e firmeza da polpa elevada (40,9 N)
para 0 Al6. Dantas et al. (2015) ao avaliarem acessos provenientes de todo o Nordeste
brasileiro sob as vertentes morfolégicas e molecular, verificou resultado semelhante. Este
acesso pertence ao grupo botanico Acidulus, oriundos da india e tem como principal
caracteristica maior acidez em seus frutos, maior firmeza da polpa e prolificidade (DHILLON
etal., 2007; SILVA et al., 2022).

Quanto ao peso medio dos frutos, houve pequena variacdo entre os acessos avaliados,
conforme a lista dos descritores de meloeiro publicada pelo International Plant Genetic
Resources Institute - (IPGRI, 2003), os frutos podem ser classificados como: frutos pequenos
(= 0,4 kg); pequenos a intermediarios (= 0,8 kg); intermediarios (= 1,2 kg); intermediarios a
grandes (= 1,6 kg); grande (= 2,0 kg) e grandes a muito grandes (= 2,6 kg). O acesso A26 se

destacou com frutos superiores a 2,0 kg sendo classificado como grande, enquanto 0s acessos
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Al16, A17, A50, A53, CHFO1 e 1180 apresentaram frutos menores do que 0,8 kg, classificados
como pequenos e intermediarios. Os estudos realizados com acessos de meloeiro oriundos da
regido Nordeste evidenciaram maior variabilidade para o referido carater (TORRES FILHO,
2008; ARAGAO et al., 2013; DANTAS et al., 2015; AMORIM et al., 2016).

Observou-se variacao quanto ao indice de formato dos frutos. Conforme Paiva (2000),
os frutos podem ser classificados a partir do seu indice de formato em: esféericos, apresentando
indice de formato inferior ou igual a 1,0; oval, com indice de formato entre 1,01-1,50; e
compridos, com indice de formato superior a 1,5. A partir dessa classificacdo, observa-se que,
0s acessos avaliados na presente pesquisa, podem ser classificados de acordo com o formato
dos seus frutos em ovais e compridos. Segundo Torres Filho (2008), a variacdo no indice de
formato dos frutos reflete a variabilidade encontrada nos diametros longitudinais e
transversais dos frutos. Essa extensa variagdo de formato tem sido observada na literatura por
muitos autores (STEPANSKYET al., 1999; LOPEZ-SESE et al., 2003; ESCRIBANO;
LAZARO, 2009; SZAMOSI et al., 2010).

A maior divergéncia em soélidos sollveis se deve ao valor elevado observado no
hibrido comercial Natal RZ com 12,4°Brix. Os demais acessos mostraram valores muito
baixos para este descritor, com estimativas de médias variando entre 3,3°Brix para o A39 a
8,7°Brix para o 1180. Resultados semelhantes foram observados por outros autores no
germoplasma do Nordeste (ARAGAO et al., 2013; DANTAS et al., 2015; TORRES et al.,
2020).

A diversidade genética observada resultou na formacdo de cinco grupos de acessos
(Figura 1), porém um dos grupos contemplou 80% dos acessos. Os demais grupos foram
constituidos por dois ou apenas um acesso. Isto se deve a menor variancia na média dos
caracteres avaliados e a destacada amplitude total verificada no nimero de frutos por planta e
firmeza da polpa, especialmente devido o0 acesso Al6, e nos solidos soluveis, devido ao
hibrido comercial Natal RZ (Figura 2). Ressalta-se que o agrupamento dos acessos pode ser
considerado de boa qualidade uma vez que o valor cofenético de 0,85 é considerado alto.
Segundo Vaz Patto et al., (2004), valores de r acima de 0,56 € considerado adequado por
refletir boa concordancia com os valores de similaridade genetica.

A magnitude da variabilidade genética observada entre 0s acessos de meloeiro para 0s
descritores quantitativos em frutos, observada na presente pesquisa com germoplasma
provenientes da regido, corrobora com a literatura para avangos no melhoramento de

caracteristicas relacionadas a qualidade e produtividade de frutos de meloeiro (TORRES,
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2010; ARAGAO et al., 2013; DANTAS et al., 2015; AMORIM et al., 2016; MACEDO et al.,
2016; VALADARES et al., 2018; ANDRADE et al., 2021).

Estudos de variabilidade genética sdo importantes sobre dois aspectos. O primeiro esta
relacionado a conservacao do germoplasma. O segundo esté associado ao uso da variabilidade
existente em programas de melhoramento genético. As informacgdes advindas de estudos de
avaliacdo e caracterizagdo de acessos em bancos de germoplasma auxiliam o melhorista na
tomada de decisdo quanto a escolha de genitores em programas de melhoramento voltados
para producdo e qualidade de frutos. Em adicdo, no caso especifico do meloeiro, alguns
estudos tém sido realizados para a identificacdo de acessos resistentes aos principais
patdgenos como Podosphaera xanthii (NUNES et al., 2017), Macrophomina phaseolina
(AMBROSIO et al., 2015), Pseudoperonospora cubensis (ALBUQUERQUE et al., 2015),
aléem de Monosporascus cannonballus (CROSBY, 2001; SALARI et al, 2011;
GUIMARAES, 2016). Trabalhos para identificar acessos resistentes no germoplasma de uma
espécie sdo imprescindiveis em razdo da quebra de resisténcia e, portanto, devem ser
continuos nos programas de melhoramento genético.

Considerando que a resisténcia genética € uma das principais alternativas para o
controle deste patdgeno, ainda que se desconheca uma cultivar comercial com elevado nivel
de resisténcia, diversos estudos de patogenicidade foram realizados em diferentes partes do
mundo, com M. cannonballus, mas nenhum acesso imune foi encontrado para o meloeiro
(WOLFF, 1995; MARTYN; MILLER, 1996; SALES et al., 2002; ANDRADE et al., 2005;
EDELSTEIN et al., 2017; SALES JUNIOR et al, 2019).

Os acessos de meloeiro avaliados na presente pesquisa apresentaram variacdo de
reacdo a M. cannonballus. No entanto, nenhuns dos 30 acessos avaliados apresentaram reagéo
imune a acdo do patogeno radicular. Resultado semelhante também foi observado em outros
trabalhos (WOLFF, 1995; MARTYN; MILLER, 1996; CROSBY, 2001; ANDRADE et al.,
2005; EDELSTEIN et al., 2017; SALARI et al., 2011; GUIMARAES, 2016; SALES
JUNIOR et al., 2019). Esses resultados demonstram a dificuldade na obtencdo de materiais
imunes ao patdgeno, que provavelmente pode estar relacionado a sua alta agressividade nas
raizes de cucurbitaceas (MARTYN; MILLER, 1996; COHEN et al., 2012).

Os acessos A01, A04, A25 e A27 foram identificados como moderadamente
resistentes, e A26, altamente resistente. Tais acessos podem ser classificados como fontes de
resisténcia promissoras a M. cannonballus e ao declinio das ramas em cucurbitaceas, tendo
em vista que este patdgeno radicular compreende a uma das especies mais agressivas em

raizes de meloeiro no semiérido brasileiro (MARINHO et al., 2002).
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Fontes de resisténcia a M. cannonballus foram identificadas em algumas partes do
mundo. Nos Estados Unidos, Mertely; Martyn (1993) identificaram as cultivares Improved,
Cruiser, Durango, PI 12411, Laredo, Hale’s Best Jumbo, Honey dew Green Flesh mais a F1
do cruzamento Pl 12411 x TAM Dew foram tolerantes. Crosby et al. (2001), avaliando 74
acessos pertencentes a subespécie agrestis, identificaram trés acessos (20608, 20747 e 20826)
com elevado nivel de resisténcia. Em Israel, Cohen et al. (1996) identificaram as linhagens
P6a e F35a. Mais recentemente, avaliando germoplasma iraniano, Salari et al. (2012, 2013)
identificaram as cultivares ‘Sfidak khatdar’, ‘Sfidak bekhat’, ‘Nabijani’, ‘Ghandak’,
‘Mollamosai’, ‘Chappat’, ‘Shadgan’ e ‘Hajmashallahi’ como moderadamente resistentes.

Por outro lado, Guimarées (2016) observou que o acesso A33 do grupo Momordica foi
resistente a M. cannonballus, no entanto, no presente trabalho, este resultado nédo se repetiu.
Na Espanha, identificou-se o acesso Pat 81, pertencente a subespécie agrestis, com alto nivel
de toleréncia (ESTEVA; NUEZ, 1994; IGLESIAS; NUEZ, 1998, IGLESIAS et al. 1999,
2000a, b). O referido acesso, denominado C32 neste trabalho, foi suscetivel com meédia de
2,8. Costa (2020) ao avaliar a patogenicidade de novas espécies de Monosporascus em
acessos de quatro grupos botanicos de meloeiro, identificou o acesso A16 como fonte de
resisténcia promissora ao ataque de Monosporascus spp. Este resultado difere ao obtido na
presente pesquisa, tendo em vista que o acesso A16 mostrou-se suscetivel ao ataque de M.
cannonballus.

Para Andrade (2005) na selecdo de fontes de resisténcia a patdgenos radiculares nas
condices climaticas brasileiras, deve-se considerar a existéncia de variabilidade na viruléncia
de isolados de M. cannonballus, evitando assim que genoétipos suscetiveis sejam considerados
resistentes, em funcdo da utilizacdo de isolados pouco infectivos ou com viruléncia reduzida.
Segundo Anjos et al.(2018), a variabilidade genética existente entre e dentro das espécies,
influencia diretamente na taxa de incidéncia e severidade, conferindo assim um diferente grau
de viruléncia. Ressalta-se que as discrepancias nas pesquisas desta natureza reforcam que o
trabalho de avaliagdo do germoplasma deve ser continuo em razdo dos véarios fatores
envolvidos como isolados do patdgeno, condigdes ambientais e as préprias técnicas de
inoculacéo e avaliagdo adotadas nas pesquisas.

Os acessos A01, A04, A25, A27 classificados como moderadamente resistentes e A26
resistente, apresentaram uma menor reducdo no seu sistema radicular, de acordo com as
médias analisadas para 0 CRA, PFRA e PSRA, destacando-se 0 acesso AQL que apresentou
maiores estimativas de médias para as variaveis analisadas nas raizes. Alguns autores relatam

que a resisténcia do meloeiro a M. cannonballus esta estritamente relacionada ao sistema
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radicular das plantas (DIAS et al., 2002; FITA et al., 2007). Wolf e Miller (1998), com o0s
resultados obtidos em estudo de patogenicidade de M. cannonballus & raizes de meloeiro,
concluiram que o tamanho e vigor do sistema radicular sdo caracteristicas essenciais a serem
consideradas em relacdo a doenca nessa cultura. Crosby et al. (2000) ao avaliarem caracteres
do sistema radicular de duas cultivares tolerantes e duas suscetiveis, observaram que
cultivares resistentes possuem maiores médias para 0 comprimento total da raiz, diametro
médio da raiz, numero de ramificacBes, nimero de raizes finas e nimero de raizes pequenas
em relacdo as cultivares suscetiveis.

Todavia, no presente trabalho, essas caracteristicas ndo foram observadas para todos
0s acessos. Constatou-se que acessos classificados como suscetiveis (A50 e Natal RZ) e
altamente suscetiveis (A18 e C91K), também apresentaram menores reducdes no seu sistema
radicular, esse fato pode ser explicado por caracteristicas inerentes ao préprio acesso em
apresentar um maior vigor no seu sistema radicular e pelo periodo de infeccéo.

Segundo Bruton (1998) a resposta de cucurbitaceas a doencas causadas por patdgenos
radiculares pode ser influenciada pelo estadio de desenvolvimento da planta, nivel e tipo de
resisténcia envolvida, densidade do in6culo do patégeno presente no solo, variabilidade do
patégeno e condi¢Bes ambientais envolvidas. Correia et al. (2014) comentam que em algumas
situacBes, as infeccBes nos estadios iniciais de desenvolvimento podem permanecer
dormentes e causarem danos minimos até que a planta seja exposta a algum tipo de estresse
ambiental, como excesso de calor, falta de agua ou inundacdo. Com efeito, considerando a
associacao entre sistema radicular e tolerancia ou resisténcia, sdo necessarias mais pesquisas
para saber o efeito dos fatores que influenciam a reacdo de gendtipos a M. cannonballus com
diferentes estruturas de sistema radicular. Sob o aspecto do melhoramento genético, 0s
pesquisadores devem conduzir programas visando ampliar o vigor e arquitetura do sistema
radicular da planta, objetivando a resisténcia ao ataque de M. cannonballus.

Diante dessas consideracfes, considerando os resultados obtidos no presente estudo,
seria mais prudente verificar a estabilidade da resisténcia dos acessos mais promissores deste
estudo, inoculando-os com mais isolados de M. cannonballus. Uma vez se confirmando a
resisténcia de pelo menos um desses acessos, 0 proximo passo € o estudo da heranca da
resisténcia para posterior conducdo de programas para obter genoétipos resistentes, com

elevada produtividade e qualidade de frutos.
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6. CONCLUSOES
a) Existe variabilidade genética entre os acessos avaliados para os descritores de frutos de

meloeiro;

b) Os acessos mais divergentes em relacdo a maior parte do grupo estudado sdo: A16, A53,
NRZ, A28, A51 e A44,

c) A divergéncia genética estd concentrada na maior amplitude dos caracteres numero de
frutos por planta, firmeza da polpa e sélidos soluveis;

d) Os acessos que se mostraram promissores para 0 uso em programas de melhoramento
foram A01, A04, A25, A27 classificados como moderadamente e A26 altamente resistente ao

fungo, apresentando uma menor redugdo no seu sistema radicular.
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