
34 Hortic. bras., v. 20, n. 1, mar. 2002.

Nas espécies vegetais em que o pro-
duto comercial é utilizado na for-

ma in natura os atributos de qualidade
tornam-se determinantes para a sua acei-
tação pelos consumidores. No caso do
melão, para não serem modificadas as
características reconhecidamente acei-
tas no mercado, os híbridos são obtidos
do cruzamento entre linhagens muito
próximas e isso tem limitado a seleção
de linhagens parentais (McCreight,
1993). Por esse motivo, informações
resultantes do uso de genitores divergen-
tes são escassas.

Os estudos da divergência genética
têm sido de grande importância em pro-
gramas de melhoramento envolvendo
hibridações, pois sem a necessidade de
cruzamentos, identificam progenitores
que em futuros cruzamentos possibili-
tem maior efeito heterótico (Cruz et al.,
1994). Com isto, é possível avaliar mai-
or número de linhagens para maior nú-
mero de características. É aplicado para
diversas espécies vegetais como crité-
rio de seleção de genitores (Shamsuddin,
1985; Cruz et al.,1994).
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RESUMO
Avaliou-se a divergência genética entre linhagens e híbridos de

melão e a heterose verificada nos híbridos produzidos com o cruza-
mento destas linhagens. O experimento foi desenvolvido de setem-
bro a novembro/98, no Município de Pacajús (CE). Os tratamentos
corresponderam a nove linhagens pertencentes aos grupos
cantalupensis, inodorus e momordica e os dez híbridos obtidos pelo
cruzamento dos seguintes tipos de linhagens: cantalupensis x
cantalupensis, inodorus x inodorus, cantalupensis x momordica e
inodorus x momordica. As maiores contribuições para a divergên-
cia genética entre as linhagens paternais foram observadas para só-
lidos solúveis totais e para o formato do fruto. Cucumis melo inodorus
e C. melo cantalupensis formaram um único grupo. Nos híbridos, as
distâncias genéticas foram maiores quando se utilizaram linhagem
do grupo momordica como um dos parentais e menores, quando as
duas linhagens eram cantalupensis. A heterose favorável nos híbri-
dos nem sempre ocorreu quando se utilizaram linhagens divergen-
tes, enquanto que cruzamentos entre linhagens com pequena distân-
cia genética manifestaram essa característica.
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ABSTRACT
Genetic divergence among melon lines and the heterosis in

their hybrids.

The genetic divergence in melon lines and hybrids was studied,
besides the heterosis manifested in the hybrids produced from lines.
The experiments were conducted from September to November/98,
in Pacajus, Ceará (Brazil). The treatment consisted of nine lines of
cantalupensis, inodorus and momordica groups and ten hybrids
produced between cantalupensis x cantalupensis, inodorus x
inodorus, cantalupensis x momordica, inodorus x momordica lines
types. The best contribution for genetic divergence between lines
was shown in total soluble solids and fruit shape. Cucumis melo
inodorus and C. melo cantalupensis were grouped together. The
highest genetic distance was verified in the hybrids produced with
one parental momordica. The smallest genetic distance was observed
when both parents were cantalupensis. Favorable heterosis in the
hybrids was not always verified when the parents were divergent,
whilst hybrids from lines closely related showed this characteristic.

Keywords: Cucumis melo, genetic diversity.
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Quando o objetivo do melhoramento
não é produzir híbridos, o conhecimento
da diversidade alélica ou gênica, consta-
tada pelas estimativas da heterose ou atra-
vés da distância genética em cruzamen-
tos, pode auxiliar na escolha de métodos
de seleção mais eficientes para explorar
esta variabilidade recombinacional nas
gerações avançadas.

O presente trabalho teve por objeti-
vo avaliar a divergência genética de li-
nhagens de melão e a heterose dos seus
híbridos, em combinações previamente
escolhidas.

MATERIAL E MÉTODOS

Utilizaram-se oito linhagens de me-
lão pertencentes ao programa de melho-
ramento genético da Embrapa
Agroindústria Tropical, obtidas após
sete gerações de autofecundação, e uma
linhagem considerada homozigota,
introduzida da Universidade de Cornell,
reconhecida como resistente ao vírus do
mosaico do zucchini, vírus do mosaico
da melancia e a afídeos (Pitrat, 1990).
As linhagens da Embrapa Agroindústria

Tropical são IM 03.02; IM 03.04; IM
04.00; IM 05.00; IM 07.00; IM 47.00
(grupo cantalupensis, frutos redondos,
epiderme rendilhada e amarela, polpa e
placenta de cor salmão); IM 50.00 e IM
54.00 (grupo inodorus, frutos ovais,
epiderme enrugada e amarelo-ouro, pol-
pa e placenta de cor creme). A linha-
gem da Universidade de Cornell (PI
414723) pertencente ao grupo
momordica, apresenta frutos compridos
de epiderme lisa e amarela e polpa e pla-
centa de cor salmão. Merece destaque a
expressão sexual, do tipo monoico, da
linhagem PI 414723, à semelhança da
maioria das cultivares pertencentes ao
grupo momordica (Robinson & Decker-
Walters, 1999), enquanto que as demais
linhagens mostram expressão sexual
andromonóica. Foram efetuados os cru-
zamentos direcionados: linhagens com
características de frutos semelhantes
(cantalupensis x cantalupensis e
inodorus x inodorus) e linhagens com
características diferentes (cantalupensis
x momordica e inodorus x momordica).
Os dez híbridos obtidos foram avalia-
dos juntamente com as nove linhagens
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parentais em um experimento instalado
sob delineamento de blocos ao acaso,
com três repetições e dez plantas por par-
cela. O experimento foi conduzido no
período de setembro a novembro/98, em
campo, na Estação Experimental de
Pacajus (CE), pertencente à Embrapa
Agroindústria Tropical. As distâncias
entre linhas de plantio e entre plantas
dentro da linha foram respectivamente de
2,00 e 0,50 metros. O cultivo foi condu-
zido sob irrigação por gotejamento e o
manejo seguiu as indicações do sistema
de produção para a cultura (Dusi, 1992).

Foram avaliados o número e peso
total de frutos por planta, taxa de con-
centração da colheita aos 70 dias pós-
semeadura em relação à produção total
e peso médio dos frutos. Em nove fru-
tos de cada tratamento foram obtidas as
medidas do formato (relação entre os
diâmetros externo longitudinal e trans-
versal) e da cavidade da semente (diâ-
metro transversal interno). A densidade
do fruto foi estimada pela relação entre
o volume e o peso, sendo o volume, cal-
culado pela quantidade de água que um
fruto desloca quando colocado dentro de
um vasilhame graduado. O teor de sóli-
dos solúveis totais foi determinado em
uma amostra de suco homogeneizado,
extraído de uma fatia longitudinal, com
uso de um refratrômetro de campo. An-
tes de se efetuarem as análises estatísti-
cas os parâmetros número de frutos e o
índice do formato, foram transformados
para  , seguindo a metodologia de
Steel & Torrie (1960). Com os dados
obtidos efetuaram-se as análises gené-

tico-estatísticas utilizando-se o progra-
ma computacional Genes (Cruz, 1997).
As heteroses, em relação à média dos
pais (Hmp; mp=100) foram expressas em
porcentagem (acréscimo ou decréscimo)
do valor médio observado para as linha-
gens parentais. A divergência genética
entre os progenitores foi quantificada
pela distância generalizada de
Mahalanobis (D2), e a delimitação dos
grupos de similaridade foi calculada
seguindo a metodologia  proposta por
Tocher (RAO, 1952).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

As análises de variância para as oito
características avaliadas, indicam que
existem diferenças estatísticas signifi-
cativas entre os genótipos para número
de frutos por planta (NFP), peso total
de frutos por planta (PFP), peso médio
de frutos (PMF), diâmetro da cavidade
da semente (DCS), formato do fruto
(FF) e sólidos solúveis totais (SST).
Efetuados os desdobramentos dos efei-
tos de tratamentos, verificou-se que as
linhagens diferem para NFP, PMF, DCS,
FF e SST, enquanto que os híbridos
mostram diferenças para NFP, PMF,
DCS, FF e SST. Observa-se que ocor-
reram valores elevados para os coeficien-
tes de variação ambiental de PFP e
taxa de concentração da colheita (TCC)
indicando que a colheita concentrada e
a produção de frutos sofrem com as mo-
dificações ambientais. Estes valores es-
tão coerentes com o comportamento do
meloeiro, que é muito afetado pelo am-

biente, mostrando grande variabilidade
ambiental dentro de cultivares (Davis et
al., 1964; Nelson & Burguer, 1996) e
mesmo entre plantas dentro de cultiva-
res.

Os testes de médias das linhagens
(Tabela 1) evidenciaram que a linhagem
do grupo momordica, difere para NFP
e FF, e é semelhante a IM 03.04 no que
se refere aos baixos teores de sólidos
solúveis totais. Estas linhagens já haviam
sido anteriormente avaliadas, confir-
mando desempenho de PI 414723
para alta produção de frutos e de IM
03.04 em produzir frutos com baixos
teores de açúcares (Paiva et al., 2000).
Constata-se que baixo teor de açúcares
é uma característica inerente desta linha-
gem, apesar de pertencer ao grupo
cantalupensis, cujos frutos mostram al-
tos valores para SST.

A contribuição relativa dos teores de
sólidos solúveis totais para a divergên-
cia genética é muito grande (38,39%),
sendo a característica que contribui mais
fortemente para a divergência, seguida
pelo formato do fruto (31,16%). Juntas,
essas duas características alcançaram
quase 70% da variação total. O fato do
sólidos solúveis totais mostrar alta con-
tribuição para a divergência genética é
indicativo de que linhagens com atribu-
tos qualitativos excepcionais, mas com
baixo teor de sólidos solúveis não de-
vem ser descartadas para a obtenção de
híbridos, haja vista que, de acordo com
Moonsoon et al. (1996), ocorre heterose
favorável para essa característica. As
características DCS, NFP, PMF, Den-

Genótipos NFP1/ PFP PMF TCS FF TCC DF SST

IM 03.02 2,09ab 2) 1,63a 0,77a 5,68d 1,22ab 17,41a 0,59a 9,55ab

IM 03.04 1,07a 0,82a 0,77a 6,22de 1,01a 48,08a 0,79a 5,77a

IM 04.00 1,86ab 1,81a 0,62a 5,12bc 1,12ab 40,32a 0,68a 10,66bc

IM 05.00 1,76a 1,30a 0,70a 5,75d 1,06ab 29,81a 0,70a 8,99b

IM 07.00 1,30a 1,16a 1,12a 6,17de 1,29b 19,55a 0,70a 10,72bc

IM47.00 1,86ab 1,34a 0,69a 5,11bc 1,11ab 31,14a 0,88a 8,94b

IM50.00 2,08ab 1,10a 0,52a 4,09a 1,05ab 19,20a 1,19a 12,11c

IM54.00 2,75ab 2,17a 0,81a 6,45e 1,02a 38,01a 0,63a 10,08bc

PI 414723 3,05b 2,56a 0,89a 4,87b 2,12c 40,59a 0,80a 5,33a

Tabela 1. Média de características agronômicas e de qualidade do fruto avaliadas nas linhagens de melão. Pacajus-CE, Embrapa Agroindústria
Tropical, 1998.

1/NFP=número de frutos/planta; PFP=produção total de frutos/planta; PMF=peso médio de frutos (g); DCS=diâmetro da cavidade da se-
mente (cm); FF=formato do fruto; TCC=taxa de concentração da colheita (%); DF=densidade do fruto; SST=sólidos solúveis totais (ºBrix).
Médias seguidas de mesma letra não diferem entre sí ao nível de 5% pelo teste de Tukey.

Divergência genética entre linhagens de melão e a heterose de seus híbridos.
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sidade do fruto (DF), TCC e PFP apre-
sentaram contribuição relativa de 9,15;
7,58; 7,06; 3,58; 2,38 e 0,67%.

As médias de dissimilaridade entre
cada par de genótipos obtidas pela dis-
tância generalizada de Mahalanobis
(D2), permitiram a formação de dois gru-
pos de similaridade. O grupo I foi com-
posto pelas oito linhagens da Embrapa
Agroindústria Tropical, embora apre-
sentem diferenças para tipo de fruto e
grupo botânico. É provável que se fos-
sem utilizadas também nesta avaliação
as características de tipo de superfície
de epiderme, coloração da epiderme,
coloração da polpa, que são mais con-
tratantes, o resultado do agrupamento
seria diferente. O outro grupo é forma-
do apenas por PI 414723, que é o mais
divergente.

As distâncias genéticas, calculadas
pelo método de Mahalanobis, foram
maiores quando se utilizava a linhagem
do grupo momordica como um dos
parentais, e menores quando duas linha-
gens eram do grupo cantalupensis (Tabe-
la 2). O cruzamento mais divergente foi
verificado entre uma linhagem inodorus
e outra momordica (7x9=211,93).
Hierarquizando-se as médias das caracte-
rísticas, do ponto de vista comercial, veri-
fica-se que esse cruzamento (7x9), ocu-
paria o 9º lugar para NFP e PFP, o 4º lugar
para PMF, o 10º lugar para DCS, o 8º lu-
gar para FF o 4º lugar para TCC e o pri-
meiro lugar para SST.

Os resultados obtidos confirmam
que esse germoplasma não é adequado
para ser utilizado diretamente na pro-
dução de híbridos porque resulta em fru-
tos com comprimento acima do desejá-
vel, e densidade da polpa muito baixa,
características de frutos com pequena
espessura de polpa. Contudo esses hí-
bridos podem ser recombinados para
sintetizar uma população onde os atri-
butos favoráveis de resistência às doen-
ças, precocidade e concentração de co-
lheita possam ser explorados. Observa-
se, ainda que a heterose para SST nes-
tes cruzamentos foi positiva em duas
ocasiões, quando se cruzou com IM
03.02, uma linhagem cantaloupe
(cantalupensis) e quando se utilizou IM
40.00, uma linhagem amarela
(inodorus). Considerando que sólidos
solúveis totais é uma característica que
tem controle poligênico, com ação ge-
nética aditiva e não aditiva e heterose
(McCreiht et al.,1993), existe a possi-
bilidade de que num programa de sele-
ção recorrente esta característica seja
melhorada, com possibilidades de ob-
ter altos ganhos na seleção.

Observa-se também na Tabela 2, que
a combinação de progenitores distantes,
considerados divergentes, nem sempre
resulta em heterose expressiva nos hí-
bridos. Valores de heterose abaixo de
10% foram observados nos seguintes
cruzamentos: 1X9, para NFP; 2X9, para
PMF, TCS, DF, e SST; 3X9, para

FF,TCS, e SST. Por outro lado, os maio-
res valores positivos para a heterose
foram observados nas combinações para
NFP e PFP, no cruzamento entre duas
linhagens do grupo inodorus (8X7), com
valores de heterose de 154,24% e
227,38%; para PMF, no cruzamento
entre uma linhagem cantalupensis e ou-
tra momordica (1x9), com heterose de
98,08%; para TCC, no cruzamento en-
tre uma linhagem cantalupensis e outra
momordica (2x9) com heterose de
68,64%; para DF, no cruzamento entre
duas linhagens cantalupensis (1x4), com
heterose de 30,32%; e para SST, no cru-
zamento entre uma linhagem do grupo
inodorus e outra momordica (8X9), com
heterose de 41,98%.

De acordo com Cruz et al. (1994),
em milho devem ser evitados cruzamen-
tos entre cultivares do mesmo padrão de
similaridade, para maximizar a variabi-
lidade indispensável em qualquer pro-
grama de melhoramento. O que se veri-
ficou nesse trabalho, é que a heterose se
manifesta mesmo em híbridos produzi-
dos com linhagens cuja distância gené-
tica é bastante reduzida, a exemplo do
cruzamento 1X4 ou 3X6, efetuado en-
tre duas linhagens do grupo
cantalupensis. Resultados semelhantes
já foram relatados em quiabo por Parpat
et al., (1980).

Como a heterose é uma medida relati-
va da geração F1, em comparação à mé-

Genitores D2
NFP PFP PMF DCS FF TCC DF SST

X1) H (%) X H(%) X H(%) X H(%) X H(%) X H(%) X H(%) X H(%)

1 x 9 107,18 2,5 ab -2,7 4,12 a 101,1 1,65 b 98,08 6,26b 18,56 1,86 c 10,92 33,64a 15,99 0,75 a 7,06 8,35 ab 12,25

1 x 4 5,35 3,9 bc 102,1 2,15 a 46,81 0,55 a -25,0 4,68a -14,9 1,15 a 0,67 17,42a -26,2 0,85 a 30,32 11,75bc 26,71

2 x9 133,05 5,23 c -16,07 5,38 a -22,9 1,03 a -8,02 5,93ab -8,64 1,53 b -2,38 51,31a 68,64 0,70 a 3,55 6,73 a 3,04

2 x 5 45,19 1,07 a -2,37 1,73 a 41,5 1,41 a 40,63 6,51bc 10,67 1,05 a 29,12 30,48a 24,41 0,63 a 0,13 7,89 ab 2,33

3 x 9 146,14 2,4 ab 13,71 2,58 a 50,7 1,07 a 32,80 5,53ab 11,53 2,09 c 4,74 50,33a -29,9 0,74 a -22,18 8,19 ab -12,13

3 x 6 6,32 1,57 ab -55,58 0,97 a -22,6 0,60 a 69,22 4,77a 72,78 1,09 a -33,8 60,24a 32,80 0,81 a -37,76 10,11bc 36,94

7 x 9 211,93 1,14 a 36,07 1,38 a 61,32 1,19 a 17,56 7,75c 5,74 1,05 a 4,71 39,73a -23,4 0,62 a -33,38 11,94c -9,39

7 x 8 43,84 2,75 ab 10,59 2,46 a 68,51 0,88 a 72,89 5,88ab 14,17 1,09 a 32,98 20,07a -31,9 0,71 a 5,17 9,74 bc 23,99

8 x 9 155,40 2,59 ab 48,17 3,90 a 5,49 1,47 a 70,12 6,46b 17,32 2,09 c -32,8 26,73a -31,2 0,75 a -22,09 9,55 b 41,98

8 x 7 43,84 3,29 b 154,2 2,64 a 227,3 0,78 a 23,87 5,57ab 6,71 1,09 a -2,06 21,92a 15,73 0,61 a -11,62 10,05bc 21,20

Corr. Pearson -0,20 0,63 0,17 0,76 0,06 0,20 -0,29 0,33

Corr. Spencer -0,37 0,70 0,16 0,71 0,14 0,08 -0,26 0,28

Tabela 2. Estimativas da divergência genética entre pares de linhagens de melão, expressas pela distância generalizada de Mahalanobis
(D2), e das heteroses (H%) e médias (X) dos híbridos referentes às características agronômicas e de qualidade do fruto e as respectivas
correlações. Pacajus (CE), Embrapa Agroindústria Tropical, 1998.

1/NFP= número de frutos; PFP= produção total (g/planta); PMF = peso médio de frutos (g), DCS= diâmetro da cavidade da semente (cm),
FF= formato do fruto; TCC= taxa de concentração da colheita; DF= densidade do fruto; SST= sólidos solúveis totais (ºBrix))
Médias seguidas de mesma letra não diferem entre sí ao nível de 5% pelo teste de Tukey.
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dia dos pais Cruz et al., (1994) sugerem
que na escolha dos genitores devem ser
considerados, além da divergência gené-
tica, seus próprios desempenhos, concor-
dando com a maneira como até então são
formados os híbridos de melão.

Apesar da correlação entre a diver-
gência genética dos progenitores e o
desempenho médio dos híbridos ter sido
positiva para a maioria dos caracteres,
também foram detectadas correlações
negativas, no caso dos pais e das médias
de híbridos para os caracteres de NFP e
DF. Pelo que se conhece, no que se
refere ao número de frutos por planta, a
ineficiência da predição deste caráter
pode ser atribuída aos efeitos genéticos
não aditivos (McGreicht et al., 1993).
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