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RESUMO 

O meloeiro é uma das principais hortaliças cultivadas no Brasil, com expressiva produção 

na região Nordeste, sendo a fruta fresca mais exportada. A cultura sofre interferência de 

alguns estresses bióticos, dentre os quais a ocorrência de nematoides tem se destacado. 

Meloidogyne spp. é considerado um dos mais importantes devido à sua ampla gama de 

hospedeiros, podendo causar perdas de até 100% na produção. Portanto, é indispensável 

o desenvolvimento de pesquisas cujo objetivo inicial seja a identificação de fontes de 

resistência. A utilização dos parâmetros genéticos em programas de melhoramento 

permite que o melhorista faça inferências sobre os efeitos envolvidos nas características 

avaliadas, além de auxiliar na definição do melhor método para transferência de 

caracteres de interesse. Diante disso, o objetivo deste estudo foi identificar acessos de 

meloeiro resistentes a Meloidogyne incognita e M. javanica e estimar parâmetros 

genéticos utilizando a metodologia REML/BLUP. Para isso, foram conduzidos quatro 

ensaios em delineamento inteiramente casualizado, sendo dois para M. incognita e dois 

para M. javanica. Nos dois primeiros ensaios, foram avaliados 41 acessos de meloeiro 

com dez repetições. Dos acessos avaliados, nove acessos classificados como resistentes 

para as duas espécies e um acesso resistente a M. incognita foram submetidos a uma nova 

avaliação (ensaios três e quatro). Foram avaliados o peso da raiz (PR), número total de 

ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE) e fator de reprodução (FR). Os 

parâmetros genéticos foram estimados pela metodologia REML/BLUP por meio do 

modelo 83 do software Selegen. Nos primeiros ensaios, 71% e 26,8% dos genótipos 

avaliados foram considerados resistentes para M. incognita e M. javanica, 

respectivamente, por apresentarem média genotípica de FR < 1. Nos ensaios de 

reavaliação de resistência, cinco genótipos (AC-09, AC-18, AC-41, AC-42 e AC-51) se 

mantiveram resistentes a M. incognita, ao passo que apenas dois (AC-18 e C-82) 

apresentaram resistência a M. javanica. Para as características avaliadas em todos os 

ensaios, a variância ambiental foi superior à variância genética. A herdabilidade variou 

entre intermediária e baixa, e a acurácia foi considerada moderada. O coeficiente de 

variação ambiental foi superior ao coeficiente de variação genética. A correlação entre 

NTODE e PR apresentou significância apenas para o primeiro ensaio de M. javanica. 

Diante do exposto, o acesso AC-18 apresentou resistência múltipla às espécies de 

nematoide, sendo um genótipo promissor para o programa de melhoramento do meloeiro. 

Para M. incognita, cinco acessos foram considerados resistentes: AC-09, AC-18, AC-41, 

AC-42 e AC-51. Para M. javanica, dois (AC-18 e C-82) se mantiveram resistentes, sendo 

promissores. A variável NTODE não deve ser substituída pelo PR quando o objetivo é 

selecionar genótipos resistentes a M. incognita e M. javanica. 

 

Palavras-Chave: Cucumis melo L. Nematoide-de-galhas. Controle genético. 
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ABSTRACT 

Melon is one of the most important vegetable crops grown in Brazil, with significant 

production in the Northeast region, and it is the most exported fresh fruit from the country. 

The crop is affected by some biotic stresses, among which nematode infestation stands 

out. Meloidogyne spp. is considered one of the most significant due to its broad host 

range, which can cause losses of up to 100% in production. Therefore, it is essential to 

conduct research aimed at identifying sources of resistence. Using genetic parameters in 

breeding programs enables breeders to infer the effects associated with the evaluated 

traits, in addition to helping to define the best method for transferring characters of 

interest. Therefore, the objective of this study was to identify melon accessions resistant 

to Meloidogyne incognita and M. javanica and to estimate genetic parameters using the 

REML/BLUP methodology. For this purpose, four trials were conducted in a completely 

randomized design, two for M. incognita and two for M. javanica. In the first two trials, 

41 melon accessions were evaluated with 10 replicates. Of the accessions evaluated, nine 

accessions that were classified as resistant to both species and one accession resistant to 

M. incognita were subjected to a new evaluation (trials three and four). Root weight (RP), 

total number of eggs and different stages of development (NTODE) and reproduction 

factor (RF) were evaluated. The genetic parameters were estimated by the REML/BLUP 

methodology through model 83 of the Selegen software. In the first trials, 71% and 26.8% 

of the genotypes evaluated were considered resistant to M. incognita and M. javanica, 

respectively, due to their genotypic mean FR < 1. In the resistance reevaluation trials, five 

genotypes (AC-09, AC-18, AC-41, AC-42 and AC-51) remained resistant to M. incognita, 

while only two (AC-18 and C-82) showed resistance to M. javanica. For the traits 

evaluated in all trials, the environmental variance was higher than the genetic variance. 

Heritability ranged from intermediate to low and accuracy was considered moderate. The 

environmental coefficient of variation was higher than the genetic coefficient of variation. 

The correlation between NTODE and PR was significant only for the first M. javanica 

trial. Based on these findings, the AC-18 accession exhibited multiple resistance to 

nematode species, being a promising genotype for the melon breeding program. For 

M.incognita, five accessions (AC-09, AC-18, AC-41, AC-42, and AC-51) were 

considered resistant. For M. javanica, two accessions (AC-18 and C-82) remained 

resistant, showing promise. The NTODE variable should not be replaced by PR when the 

objective is to select genotypes resistant to M. incognita and M. javanica. 

 

Keywords: Cucumis melo L. Root-knot nematode. Genetic control. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

O melão, pertencente à família das Cucurbitáceas, é uma hortaliça de alto valor 

comercial, sendo importante para todo o mundo. A China é o maior produtor dessa fruta 

fresca, tendo ultrapassado 14 milhões de toneladas em 2023, ano em que o Brasil ocupou 

a quinta posição, com uma produção de mais de 862 mil toneladas (FAOSTAST, 2024). 

A região do Nordeste é a maior produtora do país, tendo produzido em 2023, 

segundo o IBGE, 845.422 toneladas, sendo 98,03% de toda a produção nacional. Isso 

ocorre porque as condições ambientais são ideias para o cultivo, como baixas 

precipitações pluviométricas (300 a 800 mm) e altas temperaturas (25 a 35 °C) (Carvalho 

et al., 2017).  

Nessa região, o cultivo ocorre de forma intensiva durante praticamente todo o ano. 

Em razão disso, aparecem doenças de plantas, as quais podem causar perdas significativas 

à produção, prejudicando a qualidade e comercialização.  Dentre os patógenos que atacam 

a cultura do meloeiro, os nematoides-de-galhas são considerados um dos principais (Ito 

et al., 2014; Afzal e Mukhtar., 2024; Yang et al., 2024).  

Meloidogyne incognita e M. javanica foram identificados em plantios comerciais 

de melão do tipo amarelo nos municípios de Mossoró e Assú, no Rio Grande do Norte, 

com densidades populacionais de 5.000 J2/100 cm3 de solo (Moura, Pedrosa e Guimarães, 

2002). Por apresentar ampla gama de hospedeiros, esses nematoides podem causar perdas 

de mais de US$ 157 bilhões a cada ano em todo o mundo (Wang et al., 2024). 

As espécies de nematoides apresentam variabilidade genética e morfológica, 

dificultando sua identificação correta e, consequentemente, o controle (Mondal et al., 

2024); além disso, para a cultura do meloeiro não existem nematicidas químicos 

registados no Ministério de Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA) para M. 

javanica (Agrofit, 2025). Dessa forma, a resistência genética tem se tornado uma solução, 

na medida em que, além de ser uma estratégia ambientalmente viável, reduz o 

crescimento populacional e apresenta alta relação custo-benefício (Exposito et al., 2019). 

Porém, atualmente não existem cultivares comerciais de melão apresentando resistência 

aos nematoides-de-galhas (Silva et al., 2022). 

Identificar fontes de resistência e entender o controle genético por meio de estudos 

de parâmetros genéticos são ações fundamentais em programas de melhoramento de 

plantas (Oliveira et al., 2015). Para isso, metodologias de modelos mistos têm sido 

utilizadas, pois resultam em um processo de seleção de maior precisão. Esses modelos 
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permitem estimativas dos componentes de variância, por meio do método da máxima 

verossimilhança restrita (REML), e uma predição dos valores genotípicos, por meio da 

melhor predição linear não enviesada (BLUP) (Resende, 2016; Ribeiro et al., 2019; 

Chimello et al., 2021; Barbiero et al., 2024). Dessa forma, o objetivo deste estudo foi 

identificar acessos de meloeiro resistentes a Meloidogyne incognita e M. javanica e 

estimar parâmetros genéticos utilizando a metodologia REML/BLUP. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

 

2.1  ORIGEM E IMPORTÂNCIA SOCIOECONÔMICA DO MELOEIRO 

 

O melão (Cucumis melo L.) faz parte da família Cucurbitaceae, a qual inclui 

diversas culturas de importância econômica como melancia, abóbora e pepino (Manchali 

et al., 2021). Comercializado como fruta fresca, é rico em propriedades nutritivas e 

medicinais, pois contém polifenóis, ácidos orgânicos, ligninas e outros compostos 

benéficos à saúde (Mallek-Ayadi, 2017). Além disso, pode ser utilizado no tratamento de 

doenças cardiovasculares, apresenta efeitos antioxidantes e anti-inflamatórios e potencial 

inibitório da urease (Malhotra & Rani, 1978; Vouldoukis et al., 2004; Milind & Kulwant, 

2011). 

Essa hortaliça é difundida em todo o mundo, principalmente em países de clima 

temperado. Sua origem não foi totalmente identificada, mas, como várias espécies 

silvestres de Cucumis apareceram na África, esse é tido como o centro de origem (Kesh 

e Kaushik, 2021). Podem ser considerados alguns centros secundários de diversidade, 

como a Índia, Iran, Sudeste da Rússia e China (Fontes e Puiatti, 2021). 

Atualmente conhece-se a classificação interespecífica de C. melo que inclui duas 

subespécies, sendo elas subsp. melo, caracterizadas por pelos longos e espalhados no 

ovário e no fruto jovem, e subsp. agrestis, que apresenta pelos curtos e comprimidos 

(Kirkbride, 1993). Pitrat (2008) dividiu a subsp. melo em dez grupos (cantalupensis, 

reticulatus, adana, chandalak, ameri, inodorus, chate, flexuosus, dudaim e tibish) e a 

subsp. agresti em cinco (momordica, conomon, chinensis, makuwa e acidulus). 

No entanto, Pitrat (2016) sugeriu modificações na classificação interespecífica; 

segundo o autor, as duas subespécies que levavam em consideração a pubescência do 

ovário nem sempre são pertinentes, pois variações são encontradas dentro dos grupos. 

Dessa forma, o autor sugeriu que fosse necessário utilizar somente o nível de grupo, e em 

casos específicos de subgrupos. Foram definidos 19 grupos botânicos: agrestis, kachri, 

chito, tibish, acidulus, momordica, conomon, makuwa, chinensis, flexuosus, chate, 

dudaim, chandalak, indicus, ameri, cassaba, ibericus, inodorus, cantalupensis. 

 Os grupos cantalupensis e inodorus apresentam maior interesse comercial 

(Fontes e Puiatti, 2021). O grupo cantalupensis apresentam frutos com forma rendonda a 

ovalada, levemente rendilhados, casca com cor branca, verde-clara ou verde-escura, polpa 

de cor laranja (em alguns casos verde), aromático e vida de prateleira de curta a média. O 

grupo inodorus apresentam frutos com forma arredondada, com ou sem rendilhamento, 
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casca espessa, polpa verde-clara, maturação tardia e vida de prateleira longa, não 

aromáticos (Barbosa, 2021). 

O Brasil apresenta condições adequadas de cultivo desta hortaliça, com condições 

geográficas, edáficas e climáticas favoráveis para o desenvolvimento da cultura, como 

baixas precipitações pluviométricas (300 a 800 mm) e altas temperaturas (25 a 35 °C) 

(Medeiros et al., 2015; Carvalho et al., 2017). No ano de 2023, o País ocupou a quinta 

posição no ranking de produção mundial com mais de 862 mil toneladas (FAOSTAT, 

2024). 

A região Nordeste é a maior produtora do país, produzindo mais de 845 mil 

toneladas e sendo responsável por 98,03% de toda a produção nacional. O Rio Grande do 

Norte foi o maior produtor da região (604.566 t), seguido pela Bahia (85.341 t) e Ceará 

(65.887 t) (IBGE, 2023). O melão é a segunda fruta fresca mais exportada pelo Brasil, 

tendo exportado em 2024 mais de 243,5 mil toneladas, tendo o Nordeste como o maior 

responsável dessa exportação (99,57%). A fruta é exportada principalmente para os Países 

Baixos, Espanha e Reino Unido (ABAFRUTAS, 2024; AGROSTAT, 2024). 

No Agropolo Mossoró/Assú, o plantio de melão ocorre, principalmente, entre 

julho e janeiro, quando as condições climáticas são favoráveis ao crescimento e 

desenvolvimento da cultura. O cultivo no período chuvoso apresenta grandes desafios 

para os produtores da região, em razão de diversos problemas fitossanitários que 

acometem a cultura. Ainda assim, algumas estratégias são levadas em consideração com 

o intuito de reduzir os problemas do plantio no período chuvoso, visando a obter maiores 

valores na entressafra do melão (Câmara et al., 2007). Esse cultivo intensivo tem 

favorecido o aumento significativo de infestações das áreas produtoras por fitopatógenos 

de solo, dentre os quais nematoides do gênero Meloidogyne spp. são considerados um dos 

principais (Ito et al., 2014). 

 

2.2 MEDIDAS DE MANEJO DE Meloidogyne spp. 

 

Nematoide-de-galhas (Meloidogyne spp) são vermes microscópicos e fitoparasitas 

que atacam o sistema radicular de plantas hospedeiras, sendo considerados os nematoides 

de maior importância econômica. Nesse gênero, foi descrito um total de 105 espécies 

capazes de parasitar ampla faixa de hospedeiros (Jones et al., 2013; Ralmi, 2016; 

Swaruparani; Shanmugam, 2024). 

Esses nematoides são capazes de infectar mais de 5.500 hospedeiros, podendo 

causar perdas de mais de US$ 157 bilhões a cada ano em todo o mundo. Além disso, a 
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infecção por nematoides-de-galhas pode favorecer a ocorrência de outros patógenos 

transmitidos pelo solo, ampliando as perdas (Wang et al., 2024; Wu et al., 2024). 

Meloidogyne spp. são endoparasitas sedentários, que necessitam da infecção de 

uma planta hospedeira para completar seu ciclo de vida (Singh; Phulera, 2015). A forma 

infectante desse fitopatógeno é o juvenil de segundo estágio (J2), que penetra as raízes 

por meio da introdução do estilete, migra entre as células para o ápice da raiz e depois 

para o cilindro vascular. Os sítios de alimentação são estabelecidos, o estágio J2 torna-se 

imóvel e passa por três ecdises até atingir a fase adulta (Ralmi et al., 2016). Na fase adulta, 

as fêmeas apresentam formato de pera ou cabaça, permanecem sedentárias e depositam 

seus ovos em uma massa gelatinosa, podendo se localizar dentro ou na superfície da raiz, 

ao passo que os machos apresentam formato filiforme e migram para o interior das raízes 

(Hunt e Handoo, 2012; Hama et al., 2024). 

As fêmeas podem produzir em média de 400 a 500 ovos, os quais irão eclodir no 

estágio J2 e novamente ocorrerá a infecção das raízes de plantas. O ciclo de vida começa 

com a fase de ovo, passando por quatro fases de juvenis (J1, J2, J3 e J4) e a fase adulta, 

totalizando seis estágios fenológicos, durando em média 21 dias, podendo ser acelerado 

ou reduzido à medida que ocorre alteração da temperatura do solo (Van Der Eycken et 

al., 1996; Tihohod, 2000; Arieira et al., 2008; Ibrahim et al., 2019). 

Após o estabelecimento do sítio de alimentação, localizado nas células nutridoras, 

é iniciado o processo de hiperplasia (aumento de quantidade) e hipertrofia (aumento de 

tamanho) dos tecidos da raiz, ao redor do corpo do nematoide, formando, assim, as 

conhecidas galhas (Freitas et al., 2012; Ferraz e Brown, 2016). 

A formação de galhas no sistema radicular das plantas hospedeiras é o principal 

sintoma da presença desses nematoides. Essas galhas dificultam a absorção de água e 

nutrientes, causando sintomas secundários na parte aérea, podendo ser confundidos com 

os apresentados por deficiência nutricional. Além disso, as plantas apresentam 

crescimento lento e atrofiado, causando a presença de reboleiras em áreas com a presença 

do patógeno. Quando encontradas altas densidades populacionais, as plantas podem 

apresentar murcha em horários mais quentes do dia (Fullana et al., 2024; Habteweld et 

al., 2024). 

Meloidogyne spp. abrange um total de 105 espécies; quatro delas são consideradas 

as principais que causam perdas economicamente significativas: M. arenaria, M. hapla, 

M. incognita e M. javanica, sendo as duas últimas mais frequentes em áreas de plantio de 

hortaliças (Charchar 1999; Swaruparani; Shanmugam, 2024). 
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Dentre as espécies de ocorrência no Nordeste Brasileiro, Meloidogyne incognita 

foi identificada em cultivos comerciais de melão em áreas irrigadas do Ceará (Santos et 

al., 2000). No Rio Grande do Norte, maior produtor dessa hortaliça, Lima et al. (1995) 

evidenciaram que perdas causadas por nematoides na região do Baixo-Assú podem 

chegar a 100%. Moura et al. (2002) relataram populações de 5.000 J2/100 cm3 de solo de 

M. incognita e M. javanica em áreas comerciais de melão do tipo amarelo nos municípios 

de Mossoró e Assú. 

A variabilidade genética e morfológica das espécies desse nematoide (Mondal et 

al, 2024), associadas à diagnose tardia dessa doença, tem dificultado o controle desse 

patógeno, visto que apresentam ampla gama de hospedeiros e podem persistir no solo por 

muitos anos. Estratégias de manejo direcionadas e precisas, como o controle químico, 

controle biológico, praticas culturais e utilização de variedades resistentes, auxiliam na 

redução das densidades populacionais e, consequentemente, nas perdas econômicas para 

as culturas (Afzal; Mukhtar, 2024). 

O uso de nematicidas químicos é uma prática generalizada entre os produtores, 

uma vez que apresenta rápidos resultados, estabilidade e altos benefícios econômicos 

(Yang et al., 2024). Esse método de controle inibe a eclosão dos ovos e o desenvolvimento 

dos estágios de desenvolvimento dos nematoides e, consequentemente, a penetração no 

hospedeiro (Subedi et al., 2020). Existem dois tipos principais de nematicidas: os 

fumigantes e os não fumigantes. O primeiro tipo é caracterizado pela ação de forma 

repelente na exaustão de gás, muitas vezes utilizados no tratamento de sementes. E os não 

fumigantes são utilizados principalmente em sulcos de plantio. Porém, apesar do sucesso 

na redução das populações de nematoides, os produtos químicos são de alto custo, 

aumentando o valor total da produção, além de possuírem alta toxicidade, durabilidade 

residual no solo e amplo risco para organismos benéficos do solo (Cardoso, 2020). 

Considerando os impactos ambientais causados pelos nematicidas químicos, tem-

se buscado formas alternativas de controle, como a utilização de microrganismos 

(Benedetti et al., 2021). O controle biológico de nematoides pode ser conceituado como 

a ação de um ou mais organismos, na redução da população de nematoides ou na 

capacidade destes em causar danos às plantas, podendo acontecer naturalmente ou por 

meio de aplicações (Baker; Cook, 1974). Dentre os microrganismos capazes de infectar 

e reduzir populações de nematoides-de-galhas, são estudados principalmente as bactérias 

(Abdel Razek e Yaseen, 2020; Bui et al., 2020; Liu et al., 2020) e os fungos (Patil et al., 

2021; Naz et al., 2021; Khan et al., 2024), mostrando grande potencial da utilização dessa 
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alternativa em plantios comerciais de diversas culturas. 

Outra alternativa no manejo de nematoides é o controle cultural, que compreende 

um manejo que relaciona as práticas ao ciclo de vida da cultura, visando a reduzir a 

densidade populacional do patógeno (Silva, 2022). Dentre as práticas utilizadas nesse tipo 

de controle, tem-se: rotação de culturas, utilização de plantas antagonistas, incorporação 

de matéria orgânica ao solo, solarização, pousio, inundação, dentre outros (Alves, 2020; 

Ferreira et al., 2021; Azlay et al., 2023). Apesar de ser uma forma bastante utilizada, são 

encontradas algumas limitações, pois esses nematoides apresentam ampla gama de 

hospedeiros e pode ocorrer mais de uma espécie em uma área (Xiang et al., 2018). 

O controle genético, por meio da utilização de cultivares resistentes, é considerado 

um método eficaz, ambientalmente e economicamente viável (Verdejo-Lucas e Talavera, 

2019). Em plantas com o gene de resistência, não há desenvolvimento do sítio de 

alimentação, pois pode ocorrer necrose nos tecidos ou uma resposta de hipersensibilidade 

(HR) no local inicial do sítio de alimentação ou próximo a ele (Ralmi et al., 2016). 

Nematoides que não conseguem realizar o estabelecimento de sítios de alimentação 

abandonam as raízes ou morrem (Milligan et al., 1998). No entanto, há dificuldade na 

obtenção de cultivares resistentes a esse patógeno, pois existe variabilidade genética e 

morfológica entre as espécies (Mondal et al., 2024). Além disso, o controle genético para 

essa característica foi identificado como poligênico em meloeiro para M. incognita 

(Cândido et al., 2017), tornando difícil o processo de transferência desses genes para 

cultivares elites utilizando o melhoramento clássico (Silva, 2021). 

 

2.3 MELHORAMENTO GENÉTICO VISANDO RESISTÊNCIA A Meloidogyne 

spp. 

 

A resistência a doenças tem sido um dos principais objetivos dos programas de 

melhoramento da maioria das espécies de interesse agronômico. Para o desenvolvimento 

de cultivares resistentes, são necessários habilidades e conhecimentos específicos em 

diversas áreas, além da realização do trabalho por uma equipe multidisciplinar, com 

cooperação entre melhoristas e fitopatologistas (Borém et al., 2021). 

O primeiro passo em programas de melhoramento é a identificação de 

variabilidade genética e, consequentemente, de genes de resistência, que posteriormente 

poderão ser introduzidos em genótipos comerciais. Esse processo pode demorar vários 

anos, sendo importante a colaboração de pesquisadores e agricultores (Afzal; Mukhtar, 



19 

 

2024). Pesquisas visando à identificação de fontes de resistência à Meloidogyne spp. têm 

ganhado destaque em diversas culturas. 

Silva et al. (2022) testaram 13 genótipos de melão, buscando resistência a três 

espécies de Meloidogyne: M. incognita, M. javanica e M. enterolobii. Dentre os genótipos 

avaliados, AC-09, PI157082 e ‘Ouro’ foram considerados resistentes às três espécies 

estudadas, apresentando grande potencial em programas de melhoramento da cultura do 

meloeiro. 

Galatti et al. (2013) avaliaram 16 genótipos da família Cucurbitaceae quanto à 

resistência a Meloidogyne incognita. Foram observados cinco genótipos resistentes, 

sendo um genótipo de Luffa cylindrica, dois de abóbora, um de melão e um de melancia, 

sendo promissores para utilização em programas de melhoramento de cucurbitáceas. 

Oliveira et al. (2009) avaliaram a resistência a Meloidogyne incognita em treze 

porta-enxertos de pimenta, sendo nove de Capsicum chinense, três de C. annuum e um 

de C. frutescens. Os porta-enxertos de C. annum (A-3, Snooker e Linhagem 13) e C. 

frutescens (Pimenta-malagueta) foram considerados resistentes à espécie avaliada. 

Fatobene et al. (2017) estudaram a resistência a Meloidogyne paranaensis em 

1046 plantas derivadas de 71 cafeeiros selvagens, demonstrando o potencial de 47 plantas 

consideradas resistentes. 

Além da disponibilidade de fontes de resistência, outras características são 

consideradas importantes dentro de um processo de melhoramento, como a precisão dos 

métodos utilizados, objetivando a definição das melhores estratégias futuras dentro de um 

programa de melhoramento (Silva et al., 2014; Gomes, 2017). 

Após a identificação correta de fontes de resistência, esses resultados podem ser 

disponibilizados para programas de melhoramento genético, podendo ser utilizados em 

trabalhos visando à definição do melhor método para transferência dos genes de 

resistência para cultivares elites, além de estudos visando à compatibilidade de enxertia 

(Silva, 2021).  

 

2.4 METODOLOGIA REML/BLUP 

 

As estimativas de parâmetros genéticos são fundamentais em estudos de 

melhoramento genético, pois identificam os efeitos envolvidos nas características 

estudadas, como os efeitos causados pelo ambiente, a herdabilidade e os coeficientes de 

variação genética e ambiental. Dessa forma, a abordagem de modelo misto da Máxima 
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Verossimilhança Restrita/Melhor Predição Linear Não Viesada (REML/BLUP) surgiu 

como ferramenta em avaliações genéticas e processos de seleção (Andrade; Machado, 

2015; Santos 2018; Barbiero, 2024). 

Os modelos mistos são aqueles que apresentam, ao mesmo tempo, os fatores fixos 

e aleatórios, além da média e do erro, diferentemente dos comumente utilizados modelos 

lineares, que podem ser fixos ou aleatórios, apresentando a média considerada fixa e o 

erro considerado aleatório (Vencovsky e Barriga, 1992; Fritsche-Neto et al., 2010). 

O método da Máxima Verossimilhança Restrita (REML) foi proposto por 

Patterson e Thompson (1971). Suas principais vantagens são: a estimação dos parâmetros 

genéticos de maneira imparcial, consideração da covariância genética entre as 

observações e a ponderação dos genótipos com números variáveis de informações (Silva, 

2016). O destaque desse método se deve às suas ótimas propriedades no avanço de 

estudos que apresentaram baixa precisão quando utilizada a análise de variância 

(ANOVA) (Duarte, 2010). Utilizando o método REML, é possível obter as reais 

estimativas dos componentes de variância necessárias à aplicação do BLUP (Resende, 

2007; Resende, 2016). 

O método BLUP (Melhor Predição Linear Não Viesada) foi proposto por 

Henderson (1975) a fim de predizer os efeitos aleatórios, ajustando os dados aos efeitos 

fixos e ao número distinto de informações por meio dos modelos mistos (Silva, 2016). O 

BLUP minimiza o erro da predição, ocorrendo predição não viciada dos valores genéticos 

(Resende, 2004). Com base nisso, é possível realizar a estimativa futura da média dos 

genótipos para determinada característica (Resende; Duarte, 2007). 

A utilização da metodologia REML/BLUP tem auxiliado em várias pesquisas na 

área de melhoramento genético de plantas, em frutíferas (Santos et al., 2015; Lima; Silva 

et al., 2017; Almeida et al., 2019), culturas anuais (Santos et al., 2016; Gomes et al., 

2018; Gonçalves et al., 2020), culturas perenes (Rodrigues et al., 2017; Capistrano et al., 

2020). Além disso, tem ganhado destaque no auxílio da seleção de genótipos resistentes 

a algumas doenças (Olivera et al., 2017; Graça et al., 2020; Araújo et al., 2024) e 

especificamente aos nematoides-de-galhas (Rezende et al., 2017; Ribeiro et al., 2019; 

Santos et al., 2021; Silva et al., 2022). 

 

 



21 

 

3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 ENSAIOS DE TRIAGEM (ENSAIOS I E II) 

 

Foram conduzidos dois ensaios, isolados, em casa de vegetação (5º 12’ 20” S 37º 

19’ 14” W, altitude média de 21 m) da Universidade Federal Rural do Semi-Árido 

(UFERSA), Mossoró, Rio Grande do Norte, Brasil, sendo o primeiro para Meloidogyne 

incognita de 30 de junho a quatro de setembro de 2023 e o segundo para M. javanica de 

25 de outubro de 2023 a 30 de dezembro de 2023. 

Os dados meteorológicos foram obtidos por meio de Termo-higrômetro Minipa 

Digital MT-242A e estão dispostos na Figura 1. Para o ensaio de M. incognita, a 

temperatura média do ar foi de 32,5 °C, com máxima de 37,7 °C e mínima de 23,45 °C, 

e a umidade relativa do ar máxima foi de 86%. No ensaio para M. javanica, a temperatura 

média do ar foi de 32,7 °C, com máxima de 40,4 °C e mínima de 24,9 °C, e a umidade 

relativa do ar máxima foi de 85%. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Foram avaliados 41 genótipos de meloeiro (Tabela 1), de diferentes grupos 

botânicos, provenientes da coleção de germoplasma da UFERSA quanto à resistência a 

Meloidogyne incognita e M. javanica. 

 

 

A B 

Figura 1. Valores médios, máximos e mínimos de temperatura do ar (°C), umidade relativa 

do ar máxima (%) da casa de vegetação os ensaios de triagem, M. incognita (A) e M. 

javanica (B). 
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Tabela 1. Genótipos de meloeiro (Cucumis melo L.) inoculados com Meloidogyne 

incognita e M. javanica. 

GENÓTIPO ORIGEM 
GRUPO 

BOTÂNICO 
GENÓTIPO ORIGEM 

GRUPO 

BOTÂNICO 

AC-02 Brasil momordica AC-50 Brasil momordica 

AC-04 Brasil momordica AC-51 Brasil momordica 

AC-07 Brasil momordica AC-52 Brasil momordica 

AC-08 Brasil momordica AC-53 Brasil momordica 

AC-09 Brasil momordica AM55 Índia acidulus 

AC-10 Brasil momordica C-04 Espanha cantalupensis 

AC-16 Brasil acidulus C-14 Gana agrestis 

AC-17 Brasil momordica C-18 Espanha cantalupensis 

AC-18 Brasil momordica C-22 Índia chito 

AC-19 Brasil momordica C-27 Itália chinensis 

AC-25 Brasil momordica C-30 Japão makuwa 

AC-27 Brasil momordica C-32 Coreia do Sul conomon 

AC-29 Brasil momordica C-82 Espanha inodorus 

AC-32 Brasil momordica C-91 África tibish 

AC-36 Brasil momordica ÍTALO Brasil momordica 

AC-39 Brasil momordica PI124111 Índia momordica 

AC-41 Brasil momordica PI124112 Índia momordica 

AC-42 Brasil momordica PI313970 Índia acidulus 

AC-43 Brasil momordica PI414723 Índia momordica 

AC-44 Brasil momordica VENDRANTAIS França reticulatus 

AC-45 Brasil momordica    

 

 

Os grupos botânicos atuais foram definidos por Pitrat (2016). Os estudados no 

presente trabalho estão apresentados a seguir. 

Grupo momordica: apresenta frutos com tamanhos pequenos a médios, podendo 

ser ovais ou alongados, cor uniforme ou com manchas/listas, sem rendilhamento, frutos 

racham na maturidade fisiológica, polpa verde-clara (podendo apresentar algumas 

brancas ou levemente alaranjadas), baixo teor de açúcar, sem aroma, maturação precoce 

e vida de prateleira muito curta. 

Grupo acidulus: são pequenos, com formas ovais ou elípticas, cor da casca 

amarela, sem rendilhamento, baixo teor de açúcar, sem aroma e vida de prateleira longa. 

Grupo cantalupensis: tem seus frutos com tamanhos médios, podendo ser 

redondos a ovalados, levemente rendilhados, casca de cor branca a verde-clara ou verde-

escura, cor da polpa laranja (em alguns casos podendo ser verdes), alto teor de açúcar, 

aromático e vida de prateleira de curta a média. 

Grupo agrestis: apresentam frutos muito pequenos, redondos, ovais ou elípticos, 

cor da casca verde claro ou com manchas/faixas verde-escuras, polpa verde-clara, baixo 

teor de açúcar, sem aroma e vida de prateleira longa. 
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Grupo chito: frutos muito pequenos, redondos ou ovais, casca amarela, polpa 

verde-clara, sem açúcar, sem aroma e vida de prateleira longa. 

Grupo chinensis: frutos médios, formato piriforme, sem rendilhamento, casca 

verde-claro com manchas verde-escuras, baixo teor de açúcar, sem aroma, maturação 

tardia, vida longa de prateleira. 

Grupo makuwa: apresenta frutos com tamanho médio, formato oval, sem 

rendilhamento, polpa verde (podendo ser branca ou laranja), teor médio de açúcar, 

maturação precoce e baixa vida de prateleira. 

Grupo conomon: tem frutos ovais ou alongados, casca verde-claro ou branca 

(podendo ser em alguns casos verde-escuro), sem rendilhamento, polpa verde-clara ou 

branca, baixo teor de açúcar, sem aroma, vida longa de prateleira. 

Grupo tibish: são frutos pequenos, com forma elíptica ou piriforme, casca verde-

claro com listras ou manchas verde escuras ou, ao contrário, sem rendilhamentos, polpa 

verde-clara, baixo teor de açúcar, sem aroma e vida longa de prateleira. 

Foi utilizado o delineamento inteiramente casualizado, com dez repetições. A 

unidade experimental foi composta por um vaso de dois litros com uma planta. Para 

verificar a viabilidade do inóculo nos experimentos, foi utilizada a cultivar ‘Santa Cruz-

47’ de quiabo e a cultivar ‘Santa Cruz Kada’ de tomate como padrões de suscetibilidade 

e como padrão de resistência a Crotalaria spectabilis.  

Os inóculos das espécies de nematoides foram cedidos pelo Lab Nema 

(Laboratório de Nematologia), Departamento de Fitossanidade, da Faculdade de Ciências 

Agrárias e Veterinárias (FCAV) da Universidade Estadual Paulista (Unesp), Campus de 

Jaboticabal, São Paulo, Brasil e mantidas em plantas de tomate ‘Santa Cruz Kada’ e 

quiabeiro ‘Santa Cruz-47’ em casa de vegetação da UFERSA.  

O inóculo de M. incognita Raça 3 foi coletado de plantas de algodoeiro na cidade 

de Barreiras, Bahia. O inóculo de M. javanica foi coletado de plantas de quiabeiro na 

cidade de Piacatu, São Paulo. Foram utilizados esses inóculos em virtude da alta 

virulência do patógeno, observada em trabalhos anteriores realizados pelo Lab Nema. A 

identificação das espécies foi realizada no Lab Nema, utilizando como base os caracteres 

morfológicos da configuração perineal (Taylor; Netscher, 1974), na morfologia da região 

labial dos machos (Eisenback, 1981) e no fenótipo isoenzimático de esterase 

(Esbenshade; Triantaphyllou, 1990). 

A suspensão do inóculo foi ajustada, sendo inoculados 5.000 ovos e juvenis de 

segundo estágio de desenvolvimento (J2) em cada planta, consistindo na população inicial 
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(PI). As plantas foram inoculadas no momento do transplantio com o auxílio de uma 

pipeta automática. 

3.2 ENSAIOS DE CONFIRMAÇÃO DE RESISTÊNCIA (ENSAIOS III E IV) 

Após os resultados dos primeiros ensaios, dez acessos foram reavaliados para a 

confirmação da resistência, sendo eles: AC-09, AC-18, AC-19, AC-41, AC-42, AC-51, C-

14, C-82, PI124111 e PI124112. 

Foram conduzidos dois ensaios, isolados, simultaneamente, em casa de vegetação 

(5º 12’ 20” S 37º 19’ 14” W, altitude média de 21 m) da Universidade Federal Rural do 

Semi-Árido (UFERSA), Mossoró, Rio Grande do Norte, Brasil, sendo um para 

Meloidogyne incognita e outro para M. javanica, entre de 21 de maio de 2024 a 26 de 

julho de 2024. 

Os dados meteorológicos foram obtidos por meio de Termo-higrômetro Minipa 

Digital MT-242A e estão dispostos na Figura 2. A temperatura média do ar foi de 30,5 °C, 

com máxima de 39 °C e mínima de 21,9 °C e a umidade relativa máxima do ar foi de 

87%. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Foi utilizado o delineamento inteiramente casualizado, com nove repetições. A 

unidade experimental foi composta por um vaso de dois litros com uma planta. Para 

verificar a viabilidade do inóculo nos experimentos, foi utilizada a cultivar ‘Santa Cruz-

47’ de quiabo e a cultivar ‘Santa Cruz Kada’ de tomate como padrões de suscetibilidade 

e como padrão de resistência a Crotalaria spectabilis.    

 Para esses ensaios, os inóculos de M. incognita e M. javanica foram provenientes 

Figura 2. Valores médios, máximos e mínimos de temperatura do ar (°C), umidade relativa do 

ar máxima (%) da casa de vegetação nos ensaios de confirmação da resistência. 
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de plantas de tomateiro ‘Santa Cruz Kada’ e quiabeiro ‘Santa Cruz-47’, utilizadas como 

fontes de manutenção desses nematoides, na UFERSA. 

Em virtude da dificuldade na obtenção da população dos nematoides, a suspensão 

do inóculo foi ajustada, sendo inoculados 2.500 ovos e J2 em cada planta, consistindo da 

população inicial (PI) dos ensaios de confirmação de resistência. As plantas foram 

inoculadas 16 dias após o transplantio, para que houvesse melhor desenvolvimento das 

raízes, com o auxílio de uma pipeta automática. 

3.3 CONDUÇÃO EXPERIMENTAL 

 

As sementes foram semeadas em bandeja de poliestireno expandido com 200 

células preenchida com substrato comercial Maxfértil® autoclavado por 60 min em 121°C 

e 1 atm. Após 15 dias da semeadura, as mudas foram transplantadas para vasos plásticos 

com capacidade de dois litros preenchidos com uma mistura de 2:1 (areia:esterco) 

previamente autoclavada a 121°C e 1 atm por 60 min.  

Para todos os ensaios, as plantas foram retiradas 65 dias após a inoculação (DAI). 

As raízes foram retiradas dos vasos e desprendidas do solo cuidadosamente, em seguida 

foram lavadas, evitando o desprendimento de galhas e massa de ovos, foram pesadas em 

balança semi-analítica para obtenção da variável peso das raízes (PR) e posteriormente 

armazenadas em sacos plásticos devidamente identificados e mantidas em geladeira até o 

momento da extração. 

A extração foi realizada conforme metodologia de Coolen e D’Herde (1972), na 

qual o sistema radicular foi processado em liquidificador por 30 segundos com 

hiploclorito de sódio (0,5 %). Posteriormente, a solução foi vertida em peneiras com 

malha de 60 e 500 mesh e obtida a amostra com os nematoides. As peneiras foram 

armazenadas em tubos falcon de 50 mL. Em seguida, a suspensão foi centrifugada com 1 

cm3 de caulim em cada tubo falcon por 5 min a 1750 rpm. O sobrenadante foi descartado 

e adicionada uma solução de sacarose (45%), centrifugada por 1 min a 1750 rpm. O 

sobrenadante foi vertido em uma peneira de 500 mesh e lavado em água corrente até 

retirar todo o resquício de sacarose. A suspensão foi armazenada em tubos falcon de 15 

mL na geladeira em uma temperatura de 5 °C ± 2 °C. 
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3.4 AVALIAÇÃO DA RESISTÊNCIA 

 

Para avaliação da resistência das plantas, foi realizada contagem da suspensão 

com o auxílio de câmara de Peters em microscópio fotônico Opton com aumento de 10x, 

obtendo o número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE) e, 

consequentemente, a população final do nematoide nas raízes (PF). Foi determinado o 

fator de reprodução (FR) pela razão entre PF e PI (equação 1). Genótipos com FR ≥ 1 

foram considerados suscetíveis e FR < 1 foram considerados resistentes (Oostenbrink, 

1966). 

𝐹𝑅 =  
𝑃𝐹

𝑃𝐼
                              (1) 

 

 

3.5 ANÁLISES ESTATÍSTICAS 

 

Os dados obtidos para todas as variáveis foram transformados utilizando o 

logaritmo natural e analisados usando o Modelo 83 do Selegen (Resende, 2016), que se 

refere à avaliação de um delineamento completamente casualizado, avaliado em apenas 

um local e uma colheita. O modelo estatístico utilizado foi: 

 𝑦 = 𝑋𝑢 + 𝑍𝑔 + 𝑒                 (2) 

Onde y é o vetor dos dados; u é o vetor escalar referente à média geral (efeito 

fixo); g é o vetor dos efeitos genotípicos, g~N(0,Z𝜎𝑔
2), onde 𝜎𝑔

2 é a variância genética; e 

é o vetor dos erros experimentais, e~N(0,I𝜎𝑒
2), onde 𝜎𝑒

2 é a variância experimental. As 

letras maiúsculas representam as matrizes de incidência para os efeitos mencionados. 

Os parâmetros genéticos foram estimados utilizando REML, e as médias 

genotípicas foram ajustadas e estimadas usando o procedimento BLUP. Os seguintes 

componentes de variância foram obtidos a partir do modelo: 𝜎𝑔
2: variância genética; 𝜎𝑒

2: 

variância experimental; 𝜎𝑓
2: variância fenotípica individual; h2

g: herdabilidade de parcelas 

individuais em sentido amplo, ou seja, a partir dos efeitos genotípicos totais; Ac: acurácia; 

CVg%: coeficiente de variação genotípica; CVe%: coeficiente de variação experimental; 

e a média geral do experimento.  

Estimou-se a correlação de Pearson entre o número total de ovos e diferentes 

estágios de desenvolvimento (NTODE) e o peso da raiz (PR), buscando entender se é 

possível realizar a classificação de resistência somente pelo PR. A análise foi realizada 

utilizando o Programa R (Core Team R, 2024).  
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4 RESULTADOS 

 

4.1 ENSAIOS DE TRIAGEM (ENSAIOS I E II) 

 

As estimativas de variância ambiental (𝜎̂𝑒
2) foram superiores às de variância 

genética (𝜎̂𝑔
2) (Tabela 2) para as três variáveis nos dois experimentos, evidenciando que 

a diferença entre os tratamentos foi influenciada pelo ambiente. 

Os valores de herdabilidade (h2
g) foram baixos para todas as características 

avaliadas (Tabela 2), variando entre 0,31 e 0,32 para M. incognita e de 0,08 a 0,30 para 

M. javanica. 

A precisão dos ensaios foi considerada moderada, apresentando valor de acurácia 

de 0,67 para todas as características nas duas espécies de nematoides, com exceção do 

peso da raiz para M. javanica, que obteve valor de 0,55 (Tabela 2). 

Tabela 2. Componentes de variância e estimativas de parâmetros genéticos para 

resistência a Meloidogyne incognita e M. javanica em 41 genótipos de melão (Cucumis 

melo L.). 

Peso da raiz (PR); Número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE); Fator de reprodução (FR); 

variância genotípica (𝜎̂𝑔
2); variância ambiental (𝜎̂𝑒

2); variância fenotípica (𝜎̂𝑓
2); herdabilidade genética (h2

g); Acurácia 

(Acg); Coeficiente de variação genética (CVg); Coeficiente de variação ambiental (CVe); ns não significativo; * 

significativo a 5% de probabilidade; ** significativo a 1% de probabilidade. 

As estimativas de coeficiente de variação genética (CVg) foram menores do que 

as estimativas de coeficiente de variação ambiental (CVe) para todas as características 

avaliadas nas duas espécies de nematoides. Para M. incognita, os valores de CVg foram 

superiores aos observados em M. javanica (Tabela 2). 

 Os padrões utilizados se mantiveram como o proposto, sendo a crotalária o padrão 

de resistência, apresentando FR abaixo de 1, e os padrões de suscetibilidade, quiabo e 

tomate, que apresentaram FR acima de 1 (Tabela 3 e 4), indicando que os inóculos 

estavam viáveis, e as condições ambientais favoráveis para o desenvolvimento dos 

nematoides. 

Parâmetro 
Meloidogyne incognita  Meloidogyne javanica 

PR (g) NTODE FR  PR (g) NTODE FR 

Devience -617,65** 108,37ns 108,24**  -366,07* 241,04** 240,93** 

𝜎̂𝑔
2 0,02 0,19 0,19  0,01 0,24 0,24 

𝜎̂𝑒
2 0,05 0,40 0,40  0,13 0,57 0,57 

𝜎̂𝑓
2 0,07 0,59 0,59  0,14 0,81 0,81 

h2
g 0,31 ± 0,08 0,32 ± 0,08 0,32 ± 0,08  0,08 ± 0,04 0,30 ± 0,08 0,30 ± 0,08 

Acg 0,67 0,67 0,67  0,55 0,67 0,67 

CVg (%) 11,77 15,37 20,40  2,49 13,69 16,99 

CVe (%) 17,68 22,32 29,61  8,74 20,85 25,86 

Média 1,32 2,84 2,14  4,14 3,61 2,91 
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Genótipos que apresentem menores valores de NTODE e FR são preferíveis em 

programas de melhoramento, visto que reduziram a população do nematoide. No ensaio 

para M. incognita, 71% dos genótipos avaliados (31 acessos) foram considerados 

resistentes por apresentarem baixos valores de FR, dentre esses acessos o AC-42, AC-41 

e o PI414723 exibiram menores médias genotípicas (µ +  𝑔̂) para FR (Tabela 3), sendo 

0,02, 0,05 e 0,05, respectivamente; além disso, apresentaram valores reduzidos de 

NTODE (99,00, 240,25 e 268,29), ao passo que para PR o genótipo AM55 apresentou 

maior média genotípica (49,59 g) e PI124112 apresentou a menor (5,90 g). 

Tabela 3. Valores genotípicos médios para resistência a Meloidogyne incognita em 41 

acessos de melão (Cucumis melo L.).  

ACESSOS 
µ + 𝒈̂ 

ACESSOS 
µ + 𝒈̂ 

PR (g) NTODE FR R PR (g) NTODE FR R 

AC-02 24,60 1109,75 0,22 R AC-50 31,58 364,50 0,07 R 

AC-04 47,61 18078,68 3,62 S AC-51 31,76 828,10 0,17 R 

AC-07 31,82 25077,22 5,02 S AC-52 22,41 10987,40 2,20 S 

AC-08 20,93 1421,11 0,28 R AC-53 41,83 11814,50 2,36 S 

AC-09 20,40 564,10 0,11 R AM55 49,59 1673,83 0,33 R 

AC-10 28,45 9292,10 1,86 S C-04 27,85 2111,20 0,42 R 

AC-16 21,75 268,40 0,05 R C-14 20,63 582,00 0,12 R 

AC-17 16,87 325,43 0,07 R C-18 17,45 8580,35 1,72 S 

AC-18 25,21 399,05 0,08 R C-22 35,97 2342,89 0,47 R 

AC-19 22,25 415,40 0,08 R C-27 25,58 1685,10 0,34 R 

AC-25 21,90 4235,45 0,85 R C-30 18,00 4686,35 0,94 R 

AC-27 29,00 5240,15 1,05 S C-32 10,57 2526,30 0,51 R 

AC-29 28,84 8295,17 1,66 S C-82 17,11 2027,05 0,41 R 

AC-32 34,09 3613,55 0,72 R C-91 13,52 2735,35 0,55 R 

AC-36 32,57 1497,30 0,30 R ÍTALO 28,29 1763,00 0,35 R 

AC-39 24,82 8378,00 1,68 S PI124111 14,88 1177,75 0,24 R 

AC-41 26,98 240,25 0,05 R PI124112 5,90 681,22 0,14 R 

AC-42 28,77 99,00 0,02 R PI313970 19,78 819,10 0,16 R 

AC-43 22,89 315,17 0,06 R PI414723 18,22 268,29 0,05 R 

AC-44 27,14 1481,78 0,30 R VENDRANTAIS 23,83 11800,21 2,36 S 

AC-45 25,94 543,00 0,11 R      

Crotalária - 0,00 0,00 R      

Quiabo - 129600,80 25,92 S      

Tomate - 86293,70 17,26 S      
Peso da raiz (PR); Número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE); Fator de reprodução (FR). 

Para M. javanica, 26,83% dos genótipos (11 acessos) foram considerados 

resistentes, apresentando FR abaixo de 1, as médias genotípicas (µ +  𝑔̂) dos acessos AC-

18, PI124111 e PI124112 foram as menores (0,17, 0,25 e 0,33) para FR e, 

consequentemente, para NTODE (826,80, 1230,19 e 1655,50), para o PR o AC-43 

apresentou menor média genotípica (6,42 g) e o AM55 apresentou maior média (39,17 g) 

(Tabela 4). Os acessos AC-18, AC-19, AC-41, AC-42, AC-51, C-14, C-82, PI124111 e 

PI124112 foram considerados resistentes às duas espécies de nematoide, sendo, portanto, 

promissores dentro dos genótipos avaliados. 
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Tabela 4. Valores genotípicos médios para resistência a Meloidogyne javanica em 41 

acessos de melão (Cucumis melo L.). 

ACESSOS 
µ + 𝒈̂ 

ACESSOS 
µ + 𝒈̂ 

PR (g) NTODE FR R PR (g) NTODE FR R 

AC-02 28,20 11149,50 2,23 S AC-50 22,20 6544,85 1,31 S 

AC-04 17,52 18904,30 3,78 S AC-51 14,02 1810,45 0,36 R 

AC-07 16,08 3697,15 0,74 R AC-52 17,36 4683,90 0,94 R 

AC-08 15,36 11175,30 2,24 S AC-53 19,63 11395,70 2,28 S 

AC-09 21,33 57215,06 11,44 S AM55 39,17 50531,20 10,11 S 

AC-10 20,57 22687,80 4,54 S C-04 28,45 11219,55 2,24 S 

AC-16 19,98 43269,00 8,65 S C-14 13,40 2798,06 0,56 R 

AC-17 12,46 6506,80 1,30 S C-18 11,73 61698,20 12,34 S 

AC-18 20,44 826,80 0,17 R C-22 26,86 91398,88 18,28 S 

AC-19 14,93 2035,10 0,41 R C-27 18,36 34047,55 6,81 S 

AC-25 27,30 10807,40 2,16 S C-30 14,13 26384,22 5,28 S 

AC-27 17,80 5155,00 1,03 S C-32 12,09 15778,50 3,16 S 

AC-29 20,03 80510,00 16,10 S C-82 9,96 3094,50 0,62 R 

AC-32 21,68 9415,10 1,88 S C-91 13,61 10070,83 2,01 S 

AC-36 16,83 18962,75 3,79 S ÍTALO 22,65 6632,90 1,33 S 

AC-39 15,19 19032,30 3,81 S PI124111 10,34 1230,19 0,25 R 

AC-41 16,91 4103,00 0,82 R PI124112 8,55 1655,50 0,33 R 

AC-42 19,87 4723,85 0,94 R PI313970 15,97 48554,39 9,71 S 

AC-43 6,42 6511,60 1,30 S PI414723 21,69 21849,61 4,37 S 

AC-44 23,72 20948,05 4,19 S VENDRANTAIS 13,73 8471,65 1,69 S 

AC-45 17,78 16475,25 3,30 S      

Crotalária - 64,30 0,01 R      

Quiabo - 41207,25 8,24 S      

Tomate - 53141,50 10,63 S      
Peso da raiz (PR); Número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE); Fator de reprodução (FR).  

 

Houve variação dentro dos acessos avaliados quanto à resistência a M. incognita 

(Figura 3A) e M. javanica (Figura 3B). Dos acessos avaliados, 22 apresentaram todas as 

plantas avaliadas como resistentes a M. incognita. Enquanto para M. javanica, três 

acessos (AC-18, AC-51 e PI124111) avaliados apresentaram todas as plantas resistentes 

e um (AC-29) acesso apresentou todas as plantas suscetíveis a essa espécie. 

Houve correlação significativa a 5% de probabilidade entre NTODE e PR no 

ensaio para M. javanica (Figura 4), evidenciando que quando há aumento de NTODE o 

PR é influenciado, ocorrendo também incremento nessa variável, a correlação para M. 

incognita não foi significativa, indicando que neste ensaio as variáveis não apresentaram 

relação de interdependência significante. 
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Figura 4. Correlação entre o número total de ovos e diferentes estágios de 

desenvolvimento e o peso da raiz (g) observada em 41 acessos de melão inoculados com 

Meloidogyne incognita (Mi) e M. javanica (Mj). 
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Figura 3. Frequência absoluta de classes da reação em 41 acessos de melão, inoculados 

com Meloidogyne incognita (A) e M. javanica (B).  
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4.2 ENSAIOS PARA CONFIRMAÇÃO DE RESISTÊNCIA (ENSAIOS III E IV) 

 

Para as variáveis avaliadas nas duas espécies de nematoides, a variância ambiental 

(𝜎̂𝑒
2) foi superior à variância genética (𝜎̂𝑔

2) (Tabela 5), indicando que o ambiente teve 

maior influência entre os tratamentos, reafirmando os resultados encontrados nos ensaios 

de triagem. 

Tabela 5. Componentes de variância e estimativas de parâmetros genéticos para 

resistência a Meloidogyne incognita e M. javanica em dez genótipos de melão (Cucumis 

melo L.). 

Número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE); Fator de reprodução (FR); Peso da raiz (PR); 

variância genotípica (𝜎̂𝑔
2); variância ambiental (𝜎̂𝑒

2); variância fenotípica (𝜎̂𝑓
2); herdabilidade genética (h2

g); Acurácia 

(Acg); Coeficiente de variação genética (CVg); Coeficiente de variação ambiental (CVe); ns não significativo; * 

significativo a 5% de probabilidade; ** significativo a 1% de probabilidade. 

Da mesma forma que nos experimentos de triagem, a herdabilidade (h2
g) foi baixa 

para todas as características analisadas (Tabela 5), apresentando resultados de 0,13 (PR) 

e 0,34 (NTODE e FR) para M. incognita e de 0,007 (NTODE e FR) e 0,30 (PR) para M. 

javanica. 

Os valores de acurácia foram baixos para todas as características avaliadas, 

variando de 0,39 (PR) a 0,46 (NTODE e FR) para M. incognita e 0,06 (NTODE e FR) a 

0,45 (PR) para M. javanica (Tabela 5). 

As estimativas de coeficiente de variação ambiental (CVe) foram superiores às de 

coeficiente de variação genética (CVg) para todas as variáveis nas duas espécies; para 

NTOJ (10,55) e FR (12,09), o CVg foi superior em M. incognita, ao passo que PR (4,80) 

apresentou destaque no M. javanica (Tabela 5).     

 A crotalária foi considerada resistente, como o proposto, apresentando FR abaixo 

de 1. O quiabo e o tomate, propostos como padrão de suscetibilidade, multiplicaram o 

nematoide, apresentando FR acima de 1. Esses resultados indicam a viabilidade dos 

Parâmetro 
Meloidogyne incognita  Meloidogyne javanica 

PR (g) NTODE FR  PR (g) NTODE FR 

Devience -85,71ns -30,92** -30,83**  -99,93** -6,50ns -6,58ns 

𝝈̂𝒈
𝟐  0,02 0,11 0,11  0,04 0,002 0,002 

𝝈̂𝒆
𝟐 0,11 0,20 0,20  0,09 0,32 0,32 

𝝈̂𝒇
𝟐 0,13 0,31 0,31  0,13 0,32 0,32 

h2
g 0,13 ± 0,11 0,34 ± 0,18 0,34 ± 0,18  0,30 ± 0,17 0,007 ± 0,03 0,007 ± 0,03 

Acg 0,39 0,46 0,46  0,45 0,06 0,06 

CVg 3,36 10,55 12,09  4,80 1,44 1,66 

CVe 8,54 14,57 16,72  7,40 16,88 19,13 

Média 3,99 3,11 2,71  4,09 3,36 2,96 
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inóculos e as condições ambientais ideias para o desenvolvimento desse patógeno (Tabela 

5). 

No ensaio para M. incognita, 50% dos genótipos avaliados (cinco acessos) 

mantiveram-se resistentes, apresentando baixos valores de FR, com médias genotípicas 

(µ +  𝑔̂) entre 0,26 (AC-18) a 0,54 (AC-09) (Tabela 6). AC-19 apresentou maior média 

genotípica (2,10), indicando maior suscetibilidade à espécie. Para NTODE, AC-18 

(644,41) e AC-51 (742,08) apresentaram as menores médias genotípicas, ao passo que 

para PR a maior média foi obtida no AC-41 (17,92 g) e a menor, pelo AC-09 (8,33 g).  

Tabela 6. Valores genotípicos médios para resistência a Meloidogyne incognita e M. 

javanica em dez acessos de melão (Cucumis melo L.) 

ACESSOS 

µ + 𝒈̂ 

Meloidogyne incognita  Meloidogyne javanica 

PR (g) NTODE FR R  PR (g) NTODE FR R 

AC-09 8,33 1350,25 0,54 R  8,96 5236,13 2,09 S 

AC-18 10,54 644,41 0,26 R  14,29 2272,28 0,91 R 

AC-19 17,31 5242,21 2,10 S  23,00 8343,87 3,34 S 

AC-41 17,92 842,67 0,34 R  29,98 4260,05 1,70 S 

AC-42 11,69 813,03 0,33 R  18,08 3393,49 1,36 S 

AC-51 12,70 742,08 0,30 R  14,35 3875,73 1,55 S 

C-14 17,88 3892,52 1,56 S  17,53 6947,52 2,78 S 

C-82 16,62 4824,07 1,93 S  10,29 2100,50 0,84 R 

PI124111 9,86 3871,35 1,55 S  8,42 3509,03 1,40 S 

PI124112 8,70 2740,60 1,10 S  13,92 3804,42 1,52 S 

Crotalária - 171,50 0,07 R - 519,71 0,21 R 

Quiabo - 14281,00 5,71 S  - 480883,87 19,23 S 

Tomate - 13414,57 5,37 S  - 109994,67 44,00 S 
Peso da raiz (PR); Número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento (NTODE); Fator de reprodução 

(FR). 

 

Dos genótipos avaliados, 20% mantiveram-se resistentes a M. javanica, com 

baixos valores de FR, apresentando médias genotípicas (µ + 𝑔̂) de 0,91 (AC-18) e 0,84 

(C-82) (Tabela 6), também demonstraram valores médios menores para NTODE, 2272,28 

e 2100,50, respectivamente. Os demais acessos foram considerados suscetíveis, o C-14 

apresentou o maior FR (2,78) e o maior NTODE (6947,52). Para PR, o PI124111 

apresentou a menor média genotípica (8,42 g), e o AC-41, a maior (29,98 g).  

O acesso A-18 apresentou resistência às duas espécies avaliadas com FR de 0,26 

(M. incognita) e 0,91 (M. javanica). As fotos dos acessos AC-09 e AC-18, resistentes a 

M. incognita, e dos acessos AC-18 e C-82, resistentes a M. javanica, estão expostas na 

Figura 5. 
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Figura 5. Acessos resistentes a Meloidogyne incognita: AC-09 (A) e AC-18 (B); Acessos 

resistentes a M. javanica: AC-18 (B) e C-82 (C). 
 

Houve variação dentro dos acessos avaliados quanto à resistência a M. incognita 

(Figura 6A) e M. javanica (Figura 6B). Os acessos AC-18, AC-41 e AC-42 apresentaram 

todas as plantas avaliadas como resistentes à M. incognita, ao passo que para M. javanica 

nenhum acesso avaliado apresentou todas as plantas resistentes ou suscetíveis a essa 

espécie. 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

Na figura 7, pode-se observar as raízes dos padrões de resistência (Crotalaria 

spectabilis) e suscetibilidade (Quiabo ‘Santa Cruz-47’ e Tomate ‘Santa Clara’) em 

comparação com acessos de meloeiro suscetíveis e resistentes para as duas espécies de 

nematoides estudadas.  
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Figura 6. Frequência absoluta de classes da reação em dez acessos de melão, inoculados com 

Meloidogyne incognita (A) e M. javanica (B). 
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Não houve correlação significativa entre NTODE e PR para nenhuma das espécies 

(Figura 8), indicando que nesses ensaios as variáveis não apresentaram interdependência 

entre si. Para M. javanica, apesar de não ter ocorrido correlação significativa, o valor foi 

de 0,52, superior ao encontrado para a mesma espécie no experimento de triagem (0,42). 

Isso pode estar ligado à magnitude dos dados avaliados, visto que no ensaio de triagem 

foram avaliados 41 genótipos com dez repetições e no ensaio atual foram dez genótipos 

com nove repetições. 

A B 

Figura 7. Raízes avaliadas nos ensaios III (A) e IV (B), inoculadas com nematoide-

de-galhas. 
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Figura 8. Correlação entre o número total de ovos e diferentes estágios de 

desenvolvimento e o peso da raiz (g) observada em dez acessos de melão inoculados com 

Meloidogyne incognita (Mi) e M. javanica (Mj). 
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5 DISCUSSÃO 

A metodologia REML/BLUP foi utilizada pela primeira vez para a cultura do 

melão visando à identificação de genótipos promissores resistentes a M. javanica, M. 

incognita e M. enterolobii, de acordo com Silva et al. (2022). 

A acurácia é utilizada para inferência da precisão experimental. Esse parâmetro 

contempla o coeficiente de variação experimental, o número de repetições e o coeficiente 

de variação fenotípica, podendo ser definida como muito alta (≥ 90), alta (90 < Ac ≥ 0,70), 

moderada (70 < Ac ≥ 50) e baixa (≤ 40) (Resende; Duarte, 2007). Os valores encontrados 

no presente trabalho podem ser considerados moderados para as características avaliadas, 

com exceção de NTODE e FR no experimento de confirmação de resistência a M. 

javanica (Tabela 5). 

A herdabilidade permite ao melhorista a estimativa da parte da variância 

fenotípica que é herdável, além de estimar quanto haverá de ganho genético e poder 

auxiliar na escolha dos métodos de seleção a serem utilizados (Leite et al., 2015). 

Segundo Brogin, Arias e de Toledo (2003), a herdabilidade pode ser considerada baixa (< 

0,30), intermediária (0,30 > 0,60) e alta (> 0,60). Os valores encontrados no ensaio de 

triagem para NTODE e FR (Tabela 2) nas duas espécies de nematoides e no ensaio de 

confirmação de resistência para M. incognita (Tabela 5) foram considerados 

intermediários, com valores entre 0,30 e 0,34. Para auxiliar na seleção, os ganhos 

genéticos podem ser ampliados quando selecionados genótipos com valores de FR < 1 

(Silva et al., 2022). 

O coeficiente de variação genética (CVg) também é considerado um parâmetro 

importante, pois permite compreender sobre a relevância da variabilidade genética que a 

população apresenta para a característica de interesse (Santos et al., 2018a), ao passo que 

o coeficiente de variação ambiental (CVe) mostra o quanto os dados tiveram influência 

do ambiente. Quanto menor for a estimativa do CVe, menor será a variação ambiental e 

maior a homogeneidade dos dados obtidos (Peres et al., 2020). Porém, nos ensaios com 

nematoides é esperado que os valores de CVg sejam menores do que os observados para 

CVe, em razão da citogenética de cada espécie e variações de reprodução de acordo com 

a cultura utilizada (Roberts; Thompson, 1989; Silva et al., 2022). Esse fato foi confirmado 

na presente pesquisa, uma vez que para todas as características avaliadas o CVe 

apresentou valores superiores ao CVg (Tabela 2 e 5). 

A variância fenotípica para todos os ensaios foi atribuída principalmente a causas 

de efeitos ambientais (Tabelas 2 e 5), divergindo dos resultados encontrados por Diniz et 



37 

 

al. (2016) e Silva et al. (2022) quando avaliados genótipos de melão também para 

espécies de nematoides-de-galhas, Meloidogyne incognita, M. javanica e M. enterolobii. 

Neste cenário, a seleção torna-se delicada, visto que o ambiente apresentou influência 

notável. Esses resultados podem ser explicados pela capacidade dos nematoides de 

evoluir juntamente com o ambiente, se adaptando às mudanças climáticas para que 

continuem acometendo as culturas hospedeiras (Khanal; Land, 2023). Além disso, a 

herança de resistência a M. incognita na cultivar ‘Gaúcho Redondo’ (Cucumis melo var. 

reticulatus Naud.) foi identificada como poligênica, envolvendo seis genes (Cândido et 

al., 2017). 

Para que a seleção seja realizada de forma eficiente considerando a resistência, as 

médias genotípicas devem ser levadas em consideração, selecionando genótipos com FR 

< 1 (Tabelas 3, 4 e 6), genótipos com FR ≥ 1 são considerados suscetíveis, sendo 

descartados do programa de melhoramento visando à resistência a esse patógeno.  

O REML/BLUP permitiu selecionar nos ensaios de triagem 31 genótipos de melão 

resistentes a M. incognita e 11 resistentes a M. javanica, ao passo que nos ensaios para 

confirmação da resistência um acesso foi promissor, apresentando resistência múltipla às 

duas espécies de nematoides. Outros autores obtiveram sucesso de seleção de genótipos 

resistentes a diferentes espécies de nematoides com essa metodologia (Fatobene et al., 

2017; Santos et al., 2018b; Resende et al., 2019; Silva et al., 2022). 

Dos acessos reavaliados, somente cinco se mantiveram resistentes a M. incognita 

e dois a M. javanica, o que pode ter ocorrido porque a população avaliada não se 

encontrava em homozigose para a característica de resistência, apresentando variação 

dentro das plantas da população (Figura 6). Em trabalhos futuros, é importante que sejam 

realizadas autofecundações sucessivas, visando ao aumento da homozigose nas 

populações, visto que a cada ciclo de autofecundação a homozigose aumenta em 50% em 

relação à geração anterior (Glémin, 2021). 

Além disso, é importante ressaltar que há variação patogênica entre as espécies de 

nematoides, podendo ser pelo status (hospedeiro ou não hospedeiro), pela agressividade 

ou pela virulência. A agressividade é a capacidade do nematoide de se reproduzir em um 

hospedeiro suscetível, ao passo que a virulência é a capacidade destes se reproduzirem 

em genótipos resistentes (Santos et al., 2018c). Isso foi observado nas Figuras 3 e 6, onde 

houve variação entre os acessos quanto à resistência as duas espécies, além de variação 

dentro dos acessos.  
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O aumento de peso das raízes inoculadas com nematoides se deve à formação de 

galhas, sendo afetado pelo seu número e tamanho (Kayani, Mukhtar e Hussain, 2017). A 

formação destas no sistema radicular indica o sucesso do estabelecimento do nematoide 

no seu sítio de alimentação, no entanto nem sempre a formação de galhas está associada 

ao desenvolvimento e reprodução do nematoide (Aydinli, Kurtar e Mennan, 2019). 

Apesar de não ter sido avaliado o número de galhas por sistema radicular, nos ensaios 

para M. javanica a correlação entre NTODE e PR apresentou valor intermediário (Figuras 

3 e 7), com diferença significativa apenas no ensaio de triagem devido ao maior número 

de genótipos.  

A resistência de plantas a nematoides tem se tornado destaque, visto que é uma 

das formas de controle mais eficientes quando levados em consideração resultados 

promissores na redução da população dos patógenos. Com a metodologia REML/BLUP, 

foi possível selecionar cinco acessos (AC-09, AC-18, AC-41, AC-42 e AC-51) resistentes 

a M. incognita e dois acessos (AC-18 e C-82) resistentes a M. javanica. 

Alguns dos acessos promissores nesse trabalho foram considerados resistentes a 

outros patógenos em trabalhos anteriores, como a Pseudoperonospora cubensis (AC-09 

e AC-18) (Albuquerque, 2014). Os acessos AC-09 e Ac-42 apresentaram resistência aos 

isolado 1 e 2 de Fusarium solani f. sp. cucurbitae (AC-09 e AC-42), e o AC-42 ao isolado 

2 do mesmo patógeno (Guimarães, 2016). O AC-09 foi considerado imune aos isolados 

Me-243 e Me-244 de Rhizoctonia solani e moderadamente resistente ao isolado Me-242, 

ao passo que AC-18 foi moderadamente resistente aos isolados Me-242 e Me-244 e imune 

ao isolado Me-243 (Melo, 2014). O AC-09 também foi considerado resistente a 

Podosphaera xanthii (Nunes, 2014).  

Esses acessos podem ser utilizados em programas de melhoramento do meloeiro 

associados à resistência a outros patógenos e/ou a outras características de interesse do 

pesquisador, além de serem realizados estudos de herança do controle genético. 

Considerando que o processo de melhoramento clássico é longo, outra possibilidade é o 

estudo desses acessos em compatibilidade para porta-enxerto avaliado com cultivares 

comerciais. 
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6 CONCLUSÕES 

 

O acesso A-18 apresentou resistência a ambas as espécies de nematoides-de-galha, 

Meloidogyne incognita e M. javanica, sendo um genótipo promissor para o programa de 

melhoramento do meloeiro. 

Para M. incognita, os acessos AC-09, AC-18, AC-41, AC-42 e AC-51 foram 

considerados resistentes. 

Para M. javanica, foram considerados resistentes dois acessos: AC-18 e C-82. 

A variável, número total de ovos e diferentes estágios de desenvolvimento não 

devem ser substituídos pelo peso de raiz quando o objetivo é selecionar genótipos 

resistentes a Meloidogyne incognita e M. javanica. 
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