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RESUMO 

 
O meloeiro (Cucumis melo L.) é uma das olerícolas de maior importância econômica no Brasil, 

com produção concentrada na Região Nordeste. Dentre os principais fatores limitantes da 

cultura destaca-se a podridão-do-colo, causada por Macrophomina phaseolina, uma doença de 

difícil manejo devido à elevada capacidade de sobrevivência do patógeno no solo. O uso de 

genótipos resistentes constitui alternativa eficiente de manejo. O presente trabalho objetivou a 

identificação de genótipos resistentes e o estudo a herança da resistência do acesso PI 185111 

de meloeiro ao fungo Macrophomina phaseolina. No primeiro experimento, foram avaliados 

vinte acessos de meloeiro em delineamento inteiramente casualizado com cinco repetições, 

sendo a parcela constituída por um vaso com uma planta. No segundo experimento, investigou-

se a herança da resistência do acesso PI 185111, onde foram avaliados os genitores, geração F1 

e geração F2. Nos dois experimentos, foi inoculado o isolado de M. phaseolina CMM-1531, 

aos 20 dias após a germinação, seguindo a metodologia de inoculação do palito de dente. A 

avaliação da severidade da doença foi feita aos 40 dias após a inoculação com base em uma 

escala diagramática de notas, variando de 0 a 5 (0: planta assintomática e 5: mais que 50% dos 

tecidos infectados). Observou-se a existência de variabilidade no germoplasma investigado para 

reação ao fungo, sendo os acessos C-80, C-86 e PI 185111 altamente resistentes. A resistência 

do acesso PI 185111 é monogênica com dominância do gene que confere resistência.  

Palavras-chave: Cucumis melo, Podridão-do-colo, Germoplasma, Patógeno de solo, Herança 

monogênica. 



 

ABSTRACT 

 
Melon (Cucumis melo L.) is one of the most economically important vegetable crops in Brazil, 

with production concentrated in the Northeast Region. Among the main limiting factors for the 

crop is stem rot, caused by Macrophomina phaseolina, a disease that is difficult to manage due 

to the pathogen's high survival capacity in the soil. The use of resistant genotypes constitutes 

an efficient management alternative. This work aimed to identify resistant genotypes and study 

the inheritance of resistance in the PI 185111 melon accession to the fungus Macrophomina 

phaseolina. In the first experiment, twenty melon accessions were evaluated in a completely 

randomized design with five replications, with each plot consisting of a pot with one plant. In 

the second experiment, the inheritance of resistance in the PI 185111 accession was 

investigated, where the parents, F1 generation, and F2 generation were evaluated. In both 

experiments, the M. phaseolina isolate CMM-1531 was inoculated 20 days after germination, 

following the toothpick inoculation methodology. Disease severity was assessed 40 days after 

inoculation using a diagrammatic scale ranging from 0 to 5 (0: asymptomatic plant and 5: more 

than 50% of tissues infected). Variability was observed in the investigated germplasm regarding 

its reaction to the fungus, with accessions C-80, C-86, and PI 185111 being highly resistant. 

The resistance of accession PI 185111 is monogenic with dominance of the gene conferring 

resistance. 

 
Keywords: Cucumis melo, Collar rot, Germplasm, Soil pathogen, Monogenic inheritance. 
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1 INTRODUÇÃO 

 
A diversidade de origem, associada à elevada variabilidade genética da espécie, 

contribuiu para que o meloeiro se tornasse uma das culturas hortícolas mais importantes em 

escala mundial (Fao, 2023). Segundo informações da Food and Agriculture Organization of 

the United Nations (Fao), em 2023 a produção mundial de melão alcançou aproximadamente 

29.541.294 toneladas. Entretanto, as condições ambientais predominantes nessas regiões, 

embora favoráveis à produção de melão, também contribuem para a ocorrência de doenças de 

solo, com destaque para a podridão do colo, causada por Macrophomina phaseolina (Linhares 

et al., 2020), patógeno de ampla distribuição geográfica e baixa especificidade hospedeira, 

sendo capaz de infectar diversas espécies vegetais, o que reforça sua importância fitopatológica 

em sistemas agrícolas de regiões quentes e secas (Farr; Rossman, 2026). 

O processo infeccioso por M. phaseolina é iniciado pela germinação de estruturas 

fúngicas resistentes no solo, seguida de penetração de hifas nos tecidos radiculares por pressão 

mecânica e degradação enzimática da parede celular (Marquez et al., 2021). Estudos recentes 

evidenciam que existe interação significativa entre esse patógeno, as condições ambientais e a 

resistência genotípica de diferentes cultivares de melão, sugerindo que fatores abióticos como 

regime hídrico e condições térmicas influenciam a severidade da doença, fenômeno 

especialmente relevante em regiões produtoras de melão sob condições climáticas estressantes 

(Cohen et al., 2022; Shirai et al., 2023). 

O manejo da podridão do colo é dificultado pela elevada capacidade de sobrevivência 

do patógeno no solo, principalmente por meio de microescleródios, que garantem sua 

persistência por cerca de três a 15 anos (Gupta et al., 2012; Sharma; Katoch; Rana, 2016). Além 

disso, no Brasil não há produtos químicos registrados para o manejo de M. phaseolina na cultura 

do melão, conforme informações do Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento 

(Mapa), disponíveis no sistema AGROFIT (Agrofit, 2026). Diante desse cenário, estratégias 

alternativas de manejo tornam-se essenciais. 

Nesse contexto, a utilização de resistência genética é uma estratégia já consolidada para 

o manejo de outros patógenos do meloeiro e pode representar uma alternativa eficiente, 

econômica e ambientalmente segura para o manejo de M. phaseolina (Fita et al., 2009). 

Entretanto, até o momento não existem cultivares comerciais de melão comprovadamente 

resistentes a esse patógeno, de tal modo que os estudos têm se concentrado na identificação e 

no desenvolvimento de linhagens resistentes, que poderão futuramente subsidiar programas de 
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melhoramento genético visando à obtenção de híbridos comerciais. Dessa forma, o manejo da 

podridão radicular tem se baseado principalmente em medidas preventivas, como práticas 

culturais adequadas e a aplicação de agentes de manejo biológico à base de microrganismos 

antagonistas (Bakhsi; Safaie; Shams-Bakhsh, 2018; Linhares et al., 2020). 

No meloeiro, a resistência genética é amplamente reconhecida como a principal 

ferramenta para o manejo da podridão do colo, por constituir um componente central do manejo 

integrado de doenças, apresentando elevada eficiência, facilidade de adoção pelos produtores, 

compatibilidade com outras estratégias de controle e vantagens ecológicas, uma vez que não 

oferece riscos à saúde humana nem ao meio ambiente (Sales Júnior et al., 2015). 

Diante do exposto, este trabalho teve como objetivos identificar genótipos resistentes e 

estudar a herança da resistência do acesso PI 185111 de meloeiro ao fungo Macrophomina 

phaseolina, em cruzamento com a linhagem Gx 001 (Cucumis melo L.), visando a subsidiar 

programas de melhoramento genético para a obtenção de cultivares resistentes. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

2.1 ORIGEM, BOTÂNICA E DIVERSIDADE 

 
O melão (Cucumis melo L.) é uma espécie diploide, apresentando número 

cromossômico de 2n = 2x = 24. Assim como a maioria das espécies do gênero Cucumis, com 

exceção de C. sativus, possui número básico de cromossomos x = 12. O centro de origem da 

cultura do melão é atribuído às regiões da Ásia e da África, onde ocorreu a divergência em duas 

principais linhagens evolutivas: uma de origem asiática (C. melo subsp. melo) e outra restrita 

ao continente africano (C. melo subsp. meloides). A linhagem asiática deu origem aos principais 

tipos de melão cultivados e direcionados ao mercado consumidor (Endl et al., 2018; Zhao et 

al., 2019). 

Atualmente, o meloeiro é considerado uma das culturas vegetais de maior importância 

no mundo (Fao, 2023), apresentando ampla distribuição geográfica, resultado de sua elevada 

variabilidade genética (Karchi, 2000), a qual possibilitou a adaptação de diferentes tipos de 

melão a distintas condições agronômicas. Evidências indicam a ocorrência dessa espécie em 

várias regiões da Ásia, especialmente na Índia e na China, sugerindo que sua domesticação 

pode ter ocorrido de forma independente em diferentes locais. No entanto, os maiores centros 

de diversidade genética do meloeiro concentram-se na África e no subcontinente indiano (Pitrat 

et al., 2003). Além disso, trata-se de uma cultura bem adaptada a ambientes caracterizados por 

alta intensidade luminosa, baixa precipitação pluviométrica e clima seco, fatores que têm 

favorecido a expansão e intensificação do seu cultivo em diversas regiões produtoras (Costa et 

al., 2020). 

O meloeiro pertence à família Cucurbitaceae, que inclui, dentre outras plantas, abóboras 

(Cucurbita spp.), pepinos (Cucumis sativus L.) e melancias (Citrullus lanatus) (Pitrat, 2008; 

Burger et al., 2010). No Brasil, as variedades botânicas cultivadas são: Cucumis melo subesp. 

melo var. inodorus Naud. e Cucumis melo subesp. melo var. cantalupensis Naud. (Alves et al., 

2000; Pitrat, 2008). 

Esses grupos incluem tipos que passaram por melhoramento genético. Os principais 

tipos comercializados no Brasil são: Amarelo, Honey Dew, Pele de Sapo, Cantaloupe, Gália e 

Charentais. Os três primeiros pertencem à variedade botânica inodorus, ao passo que os tipos 

Cantaloupe e Charentais são aromáticos (Nunes et al., 2016). Esses grupos são subdivididos 

comercialmente em tipos. Por "tipo", entende-se um conjunto de cultivares ou híbridos que 

compartilham uma ou mais características semelhantes, como a cor da casca quando madura, 
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presença ou ausência de rachaduras, cicatrizes, reticulação ou rendilhamento, cor da polpa e 

formato do fruto, dentre outras características (Menezes et al., 2000). 

O meloeiro é uma planta anual e herbácea, com caule rasteiro e número variável de 

ramificações, que podem alcançar até três metros, dependendo da cultivar. Suas folhas são 

alternadas, simples, palmadas, pentabuladas, angulosas quando jovens e subcordiformes 

quando maduras. Possui gavinhas, que surgem nas axilas das folhas e servem para sustentar a 

planta. O sistema radicular é ramificado, com raízes adventícias e vigorosas, embora pouco 

profundo, concentrando seu volume nos primeiros 20 a 30 cm do solo (Lorenzi et al., 2006). 

Os trabalhos pioneiros de Pitrat, Hanelt e Hammer (2000) estabeleceram as bases para 

a organização taxonômica de Cucumis melo, a partir da qual classificações posteriores foram 

desenvolvidas. Avanços nesse sistema resultaram em revisões mais abrangentes, como a 

proposta por Hammer e Gladis (2014), que reconhece 17 grupos botânicos distribuídos entre 

duas subespécies principais. Nessa abordagem, a subespécie melo engloba os grupos Flexuosus, 

Inodorus, Cantalupensis, Reticulatus, Adana, Ameri, Chandalak e Tibish, ao passo que a 

subespécie agrestis compreende Acidulus, Agrestis, Chate, Chito, Conomon, Dudaim, 

Momordica, Texanus e Makuwa. 

A maior parte dos genótipos comercializados no Brasil pertence a três variedades 

botânicas: Cucumis melo var. inodorus, var. cantalupensis e var. reticulatus. 

A variedade inodorus Jacquin caracteriza-se por plantas geralmente andromonoicas, 

frutos de formato variando de redondo a elíptico, frequentemente com pontuação na região do 

pedúnculo. A casca pode ser branca, amarela ou verde-escura, com ou sem manchas, podendo 

apresentar superfície lisa ou enrugada e presença ou ausência de costelas. A polpa é, em geral, 

branca e doce. Esses frutos são não climatéricos, não apresentam aroma marcante, possuem 

amadurecimento tardio, longa vida pós-colheita e sementes grandes (Pitrat et al., 2000; Pitrat, 

2008; 2013). 

A variedade cantalupensis Naudin também apresenta plantas predominantemente 

andromonoicas. Seus frutos são doces, aromáticos e climatéricos, desprendendo-se do 

pedúnculo quando maduros. Possuem costelas ou gomos longitudinais bem definidos, baixa 

resistência ao transporte e vida pós-colheita relativamente curta. No Brasil, o tipo Charentais é 

um dos principais representantes dessa variedade (Munger; Robinson, 1991; Robinson; Decker-

Walters, 1997; Pitrat et al., 2000; Pitrat, 2008). 

Por fim, a variedade reticulatus Séringe caracteriza-se por frutos climatéricos, 

aromáticos e de sabor doce, com formato redondo ou ligeiramente oval. A casca apresenta 
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reticulação típica, podendo ou não apresentar costelas, e coloração variando de amarela a verde-

escura. A polpa é geralmente laranja, podendo também ser verde, e as sementes são amarelas e 

de tamanho médio (Pitrat et al., 2000; Pitrat, 2008; Oliveira, 2018). 

 
2.2 IMPORTÂNCIA ECONÔMICA DO MELOEIRO 

 
A produção de melão envolve toda a cadeia produtiva e possui grande importância 

socioeconômica em regiões menos desenvolvidas, gerando emprego e renda para pequenos e 

médios produtores nas principais áreas do Nordeste brasileiro, além de fortalecer o setor 

frutícola por meio da inserção nos mercados internacionais, com destaque para exportações 

destinadas a países europeus, como os Países Baixos (Gazzola et al., 2020). Além disso, o melão 

serve como matéria-prima para o desenvolvimento de produtos industrializados, como bebidas 

alcoólicas fermentadas, agregando valor ao fruto e ampliando as oportunidades de mercado 

(Bessa et al., 2018). No período entre a primeira metade de 2023 e a de 2024, as exportações 

brasileiras de melão apresentaram crescimento de 12,4% em volume e de 9,3% em receita (Kist; 

Beling, 2024). 

O meloeiro ocupa posição de destaque no comércio de frutas frescas no Brasil, sendo a 

Região Nordeste responsável, em 2024, por aproximadamente 97% da produção nacional e 

100% das exportações da fruta (Ibge, 2025). As principais áreas produtoras nacionais situam-

se no semiárido nordestino, com destaque para os polos Mossoró/Assu – RN, Belém do São 

Francisco – PE e Juazeiro – BA (Ibge, 2025). 

A nível global, a China destaca-se como a principal produtora de melão, com cerca de 

14.501.906 toneladas, representando aproximadamente 49% da produção mundial. Dentre os 

maiores produtores também se destacam Índia, com 1.498.000 toneladas, Turquia, com 

1.403.214 toneladas, e Cazaquistão, com 1.371.382 toneladas. O Brasil, com 816.939 toneladas 

produzidas em 2024, ocupa a quinta posição no ranking mundial de produção, reafirmando sua 

importância no cenário internacional da fruticultura. No âmbito nacional, o estado do Rio 

Grande do Norte, maior produtor brasileiro, contribuiu com 505.212 toneladas, em uma área 

colhida de 18.930 hectares e rendimento médio de 26.688 kg/ha, gerando um valor de produção 

de R$ 858.141 mil, evidenciando a expressiva participação do estado na produção nacional e a 

relevância econômica da cultura, que somou R$ 1.387.617 mil em todo o país (Ibge, 2025; 

Oliveira et al., 2025). 

No Nordeste, a fruticultura contribui para o desenvolvimento econômico e social das 
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microrregiões produtoras. As condições climáticas da região, caracterizadas por baixa 

pluviosidade e temperaturas elevadas, entre 25 e 35 °C, favorecem o cultivo do melão (Costa, 

2017). A limitada pluviosidade anual, aliada à oferta de mão de obra, disponibilidade de terra, 

capacidade empresarial e facilidade de escoamento para o mercado externo, consolidou a 

competitividade do meloeiro no estado (Oliveira et al., 2011). 

O desenvolvimento da comercialização é um dos elos mais importantes da cadeia 

produtiva, sendo essencial para a estabilidade econômica e o nível de renda dos produtores. O 

melão é comercializado em mercados local, regional e nacional, com diferentes características 

de qualidade e acondicionamento. O mercado local abrange cidades próximas aos polos de 

produção, geralmente com frutos vendidos a granel e de qualidade inferior. O mercado regional 

corresponde às capitais e centros urbanos próximos aos polos, também com predominância de 

comercialização a granel, mas com nichos exigindo produtos de maior qualidade. Por sua vez, 

o mercado nacional, concentrado nos grandes centros consumidores da região Centro-Sul — 

São Paulo, Rio de Janeiro, Belo Horizonte e Brasília — demanda frutos uniformes, de alta 

qualidade e devidamente acondicionados, seguindo padrões próximos aos mercados 

internacionais (Costa, 2017). 

No Brasil, as principais cultivares de meloeiro pertencem à espécie Cucumis melo var. 

inodorus. O melão amarelo caracteriza-se por frutos com polpa branca, casca amarela, lisa a 

levemente rugosa, e elevado teor de sólidos solúveis, geralmente superior a 12 °Brix, 

característica desejável para o mercado de exportação (Costa, 2017). Quando cultivado sob 

condições adequadas de manejo, o meloeiro apresenta elevado potencial produtivo (Costa, 

2017). 

2.3 MACROPHOMINA PHASEOLINA NO MELOEIRO 
 
 

O meloeiro (Cucumis melo L.), assim como outras cucurbitáceas, é suscetível a diversas 

doenças radiculares que comprometem seu crescimento, desenvolvimento e produtividade. 

Fatores como manejo inadequado do solo, práticas de irrigação incorretas e condições 

ambientais adversas podem predispor as plantas à infecção por patógenos do solo, 

especialmente fungos que persistem em restos culturais e sedimentos do solo (Porto et al., 

2020). Dentre esses patógenos, Macrophomina phaseolina (Tassi) Goid, pertencente ao filo 

Ascomycota e à família Botryosphaeriaceae (Mycobank, 2025), é um dos mais relevantes, 

sendo responsável por doenças radiculares e pelo declínio da haste em meloeiro. 

O fungo produz micélio uninucleado e picnídios marrons escuros, solitários ou 
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agregados, com diâmetro de 100 a 200 μm. Sua principal forma de infecção ocorre por meio de 

microscleródios, estruturas de resistência que podem persistir no solo e em restos culturais por 

períodos de três a 15 anos, dependendo das condições ambientais e da presença de tecidos do 

hospedeiro (Gupta et al., 2012; Sharma, Katoch & Rana, 2016). Espécies do gênero 

Macrophomina estão entre os principais patógenos que causam perdas econômicas 

significativas em cucurbitáceas em várias regiões do mundo (Porto et al., 2020). 

Os sintomas iniciais da infecção por Macrophomina spp. são semelhantes aos causados 

por Stagonosporopsis cucurbitacearum, iniciando com lesões aquosas de coloração marrom 

claro e presença de exsudato translúcido de cor marrom, que escurece com o tempo. Com a 

progressão da doença, a região afetada torna-se seca e apresenta coloração esbranquiçada, 

desenvolvendo fissuras longitudinais que conferem a aparência de separação da epiderme em 

relação ao restante da rama (Lodha & Mawar, 2019; Negreiros et al., 2019; Sales Júnior et al., 

2020). Na fase mais avançada, observa-se a presença de numerosos pontos negros, que 

correspondem aos escleródios, estruturas de resistência do patógeno. Na parte aérea da planta, 

ocorre amarelecimento das folhas, que podem apresentar manchas necróticas seguidas do 

completo ressecamento desses tecidos foliares (Costa et al., 2017). 

Em condições favoráveis, os microscleródios de M. phaseolina germinam, formando 

tubos germinativos que originam hifas, as quais desenvolvem estruturas de penetração, como 

apressórios, e invadem as raízes da planta hospedeira, cruzando a parede celular por pressão 

mecânica e ação enzimática, permitindo a colonização dos tecidos cortical e vascular (Marquez 

et al., 2021). A doença manifesta-se pelo amarelecimento das folhas, murchamento e morte 

prematura das plantas, e evidências recentes indicam que a severidade e incidência aumentam 

significativamente sob estresse hídrico e altas temperaturas, comuns em ambientes tropicais e 

subtropicais (Shirai et al., 2023). 

Macrophomina phaseolina possui amplo espectro de hospedeiros, podendo infectar 

centenas de espécies vegetais, incluindo culturas de grande importância econômica, como 

feijão, feijão-caupi, amendoim, milho, girassol, soja, sorgo, melancia e melão. A distribuição 

do patógeno é especialmente ampla em regiões tropicais e subtropicais, onde temperaturas entre 

28 e 35 °C e baixa disponibilidade de água no solo favorecem a germinação dos microscleródios 

e aumentam a severidade das doenças radiculares (Marquez et al., 2021). 

No Brasil, o aumento da temperatura eleva a severidade da podridão cinzenta causada 

por M. phaseolina em meloeiro. Alguns acessos de meloeiro, como In-PsPiñSp, apresentam 

maior suscetibilidade a temperaturas de 28, 31 e 34 ºC, ao passo que outros, como Con- 
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Pat81Ko, Ag-C38Nig, Can-NYIsr e Dud QMPAfg, permanecem resistentes entre 25 e 31 ºC, 

mas tornam-se suscetíveis a 34 ºC. O acesso Ag-15591Ghana é destacado como fonte 

promissora para programas de melhoramento genético, pois sua resistência a M. phaseolina é 

pouco afetada pelo aumento da temperatura (Linhares, 2018). 

O fungo tem sido frequentemente isolado em áreas produtoras de melancia e melão no 

norte de Israel, onde é considerado o principal agente causador do colapso das plantações de 

meloeiro (Cohen et al., 2016). 

 

 
2.4 RESISTÊNCIA GENÉTICA E MANEJO DA MACROPHOMINA PHASEOLINA 

 

O manejo da Macrophomina phaseolina em meloeiro (Cucumis melo L.) é desafiador 

devido à capacidade do patógeno de formar estruturas de resistência, como clamidósporos e 

escleródios, que podem persistir no solo e em restos vegetais por vários anos, além de sua baixa 

especificidade de hospedeiro, podendo infectar ampla gama de espécies vegetais, inclusive 

plantas daninhas. Condições ambientais, como altas temperaturas e baixa umidade, favorecem 

o desenvolvimento da doença (Sales Júnior et al., 2012; Farr & Rossman, 2026). O uso de 

fumigantes químicos como o brometo de metila, anteriormente empregado para o controle desse 

e de outros patógenos do solo, foi proibido no Brasil em 2007 (Nascimento et al., 2018). 

Por ser uma abordagem econômica e ambientalmente segura, a utilização de cultivares 

ou porta-enxertos resistentes é considerada a estratégia mais eficaz dentro do manejo integrado 

de doenças causadas por patógenos do solo, como M. phaseolina. A resistência genética é de 

fácil implementação, compatível com outros métodos de controle e apresenta vantagens 

ecológicas, não causando danos ao ser humano nem ao meio ambiente (Sales Júnior et al., 

2015). Contudo, o sucesso de programas de melhoramento depende de fatores como a 

diversidade de virulência do patógeno, a disponibilidade e tipo de resistência genética e a 

eficiência dos métodos de avaliação dessa resistência (Oumouloud et al., 2013). 

O pré-melhoramento representa o primeiro passo para a obtenção de resistência, 

envolvendo a identificação de características ou genes de interesse presentes em materiais não 

adaptados ou não melhorados, que podem ser incorporados a genótipos adaptados e de alto 

valor produtivo (Nass & Paterniani, 2000). Cucumis melo é a cucurbitácea mais polimórfica, 

permitindo identificar genótipos com diferentes níveis de resistência a patógenos do solo 

(Villada et al., 2009). Estudos recentes demonstram a eficácia de produtos biológicos 

formulados com microrganismos, como Bacillus e Trichoderma, na redução da incidência e 
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severidade de doenças radiculares, incluindo M. phaseolina, reforçando a necessidade de 

estratégias integradas de manejo em cultivos intensivos (Cavalcante et al., 2025). 

A identificação de fontes de resistência e o estudo de sua herança genética são etapas 

essenciais para programas de melhoramento. Por exemplo, o acesso Ag-15591Ghana 

demonstrou resistência moderada a M. phaseolina, controlada por um gene de efeito maior 

aditivo e dominante, além de poligenes com efeitos aditivos, tornando-o promissor para a 

introgressão em cultivares comerciais (Linhares, 2018; Ambrósio et al., 2015; Salari et al., 

2012). Métodos rápidos de avaliação, como o uso de palitos de madeira, têm se mostrado 

eficazes na seleção de genótipos superiores, garantindo contato direto entre o patógeno e o 

tecido hospedeiro e reduzindo o risco de contaminação por outros patógenos (Siviero et al., 

2002; Santos, 2016). 

Outras práticas de manejo que complementam a resistência genética incluem o uso de 

sementes saudáveis, manutenção do balanço hídrico adequado e cultivo em áreas livres da 

doença ou de culturas suscetíveis anteriores, como feijão e milho (Costa et al., 2017). 

Estratégias como adubação verde podem reduzir o potencial de inóculo de patógenos do solo e 

melhorar as propriedades do solo, ao passo que a rotação de culturas apresenta eficácia limitada 

devido à ampla gama de hospedeiros do patógeno (Porto, 2015; Almeida et al., 2014). 

Dessa forma, a resistência genética, aliada a práticas de manejo integradas e 

sustentáveis, constitui a base para o manejo eficaz de M. phaseolina em meloeiro, reduzindo 

perdas econômicas e garantindo a sustentabilidade da produção. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 
3.1 LOCAL DO EXPERIMENTO 

 
Dois experimentos foram realizados na casa de vegetação localizada na Universidade 

Federal Rural do Semi-Árido - UFERSA, em Mossoró-RN. O município de Mossoró está 

situado a uma latitude sul de 5º 11´, longitude 37º 21 a oeste de Greenwich e tem 18,0 m de 

altitude acima do nível do mar, apresentando temperatura média de 27,4ºC, com precipitação 

pluviométrica anual muito irregular e com umidade relativa média do ar de 68,9% (Sobrinho et 

al., 2011). O clima, segundo a classificação de Koppen, é ‘BSWh’ (muito seco, com estação 

de chuva no verão atrasando-se para o outono) (Alvares et al., 2013). 

3.2 EXPERIMENTO I – IDENTIFICAÇÃO DE FONTES DE RESISTÊNCIA 

3.2.1 Germoplasma avaliado 

Foram avaliados vinte acessos de melão da coleção ativa de germoplasma da UFERSA, 

conforme Tabela 1. A escolha dos acessos considerou principalmente informações já existentes 

na literatura e em avaliações anteriores conduzidas tanto pelo grupo GERMEV da universidade 

quanto por outros grupos, especialmente no que diz respeito à reação a M. phaseolina, 

variabilidade genética, origem geográfica e características agronômicas relevantes. Assim, 

priorizaram-se acessos que já apresentavam dados preliminares de comportamento contrastante 

(resistência e suscetibilidade) ao patógeno, bem como aqueles com potencial para uso em 

programas de melhoramento. 

 
Tabela 1. Relação dos acessos de meloeiro utilizados no estudo de reação a M. phaseolina. 

 

Acesso Origem Grupo 
C-04 Espanha Cantalupenses 

PI 185111 Gana Agrestis 

C-18 Espanha Cantalupenses 
C-22 Espanha Makuwa 

C-27 Espanha Chinensis 

C-30 Espanha Makuwa 

C-32 Coreia do Sul Conomon 

C-82 Espanha Inodorus 

C-86 Índia Chinensis 

C-91 África Cassaba 
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C-95 Espanha Ameri 

C-80 Índia Chinensis 

Perlita França Inodorus 

PI 313970 Índia Acidulus 

PI 179901 Índia Momordica 

PI 234607 África do Sul Cantalupensis 

PI 236355 Inglaterra Reticulatus 

Negro Espanha Inodorus 

Top Mark EUA Cantalupensis 

Goldex Espanha Inodorus 

Fonte: A autora (2026).   

3.2.2 Isolado e preparo do inóculo 
 

O isolado CMM-1531 de M. phaseolina que está depositado na Coleção de Culturas de 

Fungos Fitopatogênicos da Universidade Federal Rural de Pernambuco, Brasil, foi utilizado 

devido à sua elevada agressividade em meloeiro, tendo sido coletado de raízes de meloeiro com 

sintomas de podridão radicular, de área produtora de melão em Mossoró-RN, preservado na 

coleção de culturas de fungos do laboratório de Fitopatologia, do setor de Fitossanidade da 

Ufersa (Ambrósio et al., 2015). 

O isolado foi multiplicado realizando-se a repicagem para meio de cultura Batata 

Dextrose Ágar (BDA) + antibiótico (tetraciclina - 0,05 g L-1) e mantido em estufa tipo B.O.D. 

a 28 ± 2°C por cinco dias. A repicagem foi feita em placas de Petri contendo meio de cultura 

BDA e pontas de palitos de dente (1,5 cm), inseridas verticalmente em um disco de papel filtro. 

O isolado foi incubado em estufa tipo B.O.D. a 28 ± 2°C por sete dias, até a completa 

colonização dos palitos (Ambrósio et al., 2015). 

3.2.3 Condução experimental, inoculação e avaliação 

As sementes dos acessos foram previamente submetidas a um processo de seleção, 

escolhendo-se aquelas bem formadas e isentas de danos visíveis, descartando-se as que 

apresentavam deformações. Posteriormente, foram semeadas em bandeja de polietileno de 200 

células, preenchidas com substrato orgânico (Basaplant®), autoclavado duas vezes, com 

intervalo de 24 h. As bandejas foram mantidas em casa de vegetação para germinação das 

sementes. Dez dias após a semeadura, foi realizado o transplantio das mudas para vasos 

plásticos pretos com capacidade de 450 ml de volume, preenchidos com o mesmo substrato 

autoclavado. 

O delineamento experimental adotado foi o inteiramente casualizado com cinco 

repetições, sendo a parcela constituída por um vaso com uma planta. A inoculação do fungo foi 
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realizada aos 20 dias após a semeadura, seguindo-se a metodologia do palito, onde pontas de 

palito de dentes previamente infestado com as estruturas do fungo (microescleródios e hifas) 

foi introduzido no colo, a 1 cm acima do solo. (Figura 1) (Ambrósio et al., 2015). 

 

Figura 1. Plantas de melão inoculada com M. phaseolina pelo método do palito. Fonte: A 
autora (2026). 

Aos quarenta dias após inoculação do fungo, foi avaliada a severidade da doença 

utilizando-se a escala adaptada proposta por Ravf e Ahmad (1998), onde foram atribuídas notas 

de 0 a 5 de acordo com a severidade visual de sintomas presentes, sendo 0: Plantas 

assintomática; 1: menos de 3% de tecidos infectados; 2: 3-10% dos tecidos infectados; 3: 11- 

25% de tecidos infectados; 4: 26-50% de tecidos infectados e 5: mais que 50% dos tecidos 

infectados (Figura 2) (Ambrósio et al., 2015). 

 

 

 
Figura 2. Escala de notas da severidade da doença, causada por M. phaseolina avaliadas em 
acessos de meloeiro, usando a metodologia de inoculação do palito de dente. Fonte: A autora 
(2026). 
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A severidade média da doença foi calculada para cada acesso e usada para classificar as 

cultivares em cinco classes de reação: 0 = imune (I); 0,1-1,0 = altamente resistente (AR); 1,1-

2,0 = moderadamente resistente (MR); 2,1-4,0 = suscetível (SU) e 4,1-5,0 = altamente 

suscetível (AS) (Salari et al., 2012). 

Após a avaliação dos sintomas, as plantas sintomáticas foram encaminhadas ao 

laboratório com a finalidade de realizar o reisolamento do patógeno e confirmar a presença de 

Macrophomina phaseolina nas lesões observadas. Para tanto, foram coletados fragmentos da 

região de transição entre o tecido saudável e o tecido lesionado. Esses fragmentos passaram por 

desinfestação superficial em álcool etílico a 70% por 30 segundos, seguida de imersão em 

solução de hipoclorito de sódio a 2,5% por um minuto, sendo posteriormente lavados em água 

destilada esterilizada. Em seguida, os fragmentos foram transferidos para placas de Petri 

contendo meio de cultura batata-dextrose-ágar (BDA) mais antibiótico tetraciclina (0,05 g L⁻¹). 

As placas foram mantidas em estufa do tipo B.O.D., sob temperatura de 28 ± 2 °C. Após cinco 

dias de incubação, procedeu-se à análise do crescimento fúngico por meio de microscopia 

óptica, visando à confirmação da presença de M. phaseolina e à sua caracterização morfológica. 

3.2.4 Análise estatística 
 
 

Como a variável considerada era categórica, realizou-se o teste de Qui-quadrado de 

Kruskal-Wallis. Também foi estimado o tamanho do efeito (TE) utilizando o quadrado de Etha 

(2) conforme Cohen (1988). As comparações múltiplas foram feitas pelo teste de Dunn 

utilizando taxa nominal de significância de α = 0,05. Todas as análises foram feitas utilizando 

o pacote rstatix (Kassambara, 2025) do programa R Versão 4.5.2 (R core team, 2025) 

3.3 EXPERIMENTO II – ESTUDO DA HERANÇA DA RESISTÊNCIA DO ACESSO PI 
185111 

3.3.1 Populações avaliadas 

Para o estudo da herança da resistência, foram avaliados dois genitores pertencentes à 

coleção ativa de germoplasma de meloeiro da Universidade Federal Rural do Semi-Árido 

(UFERSA). Como genitor resistente, foi utilizado o acesso PI 185111, originário de Gana, 

pertencente à variedade botânica agrestis, com mesocarpo de coloração branca e baixo teor de 

sólidos solúveis (< 5,0 °Brix) (Figura 3A). 

O genitor suscetível foi a linhagem Gx-001 de melão amarelo var. inodorus com frutos 
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sem aroma, casca levemente enrugada de coloração amarela. O mesocarpo tem coloração verde-

claro e alto teor de sólidos solúveis (> 10,0 °Brix) (Figura 3B). 

A escolha dos genitores foi baseada em informações prévias da literatura e em 

avaliações fitopatológicas realizadas anteriormente. O acesso PI 185111 foi selecionado como 

fonte de resistência por já ter sido identificado como resistente a M. phaseolina em estudos 

conduzidos com meloeiro, apresentando reação consistente sob inoculação artificial (Ambrósio 

et al., 2015; Linhares et al., 2018; Martins, 2021). Esses trabalhos demonstraram o potencial 

desse acesso como fonte genética promissora para programas de melhoramento visando à 

resistência à podridão radicular. 

 

Figura 3. Genitor resistente (Acesso PI 185111) e suscetível (Gx-001) utilizados no estudo. 
Fonte: A autora (2026). 

Foi avaliado um total de 218 plantas, sendo seis plantas de cada um dos genitores, e seis 

geração F1 e duzentas plantas da geração segregante F2 (Figura 4). A testemunha foi composta 

por seis plantas da linhagem Gx-001, nas quais foram introduzidos os palitos sem conter as 

estruturas do fungo. 

3A 3B 
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Figura 4. Croqui das populações analisadas no estudo de herança. Fonte: A autora (2026). 
 

 
3.3.2 Isolado, inoculação e avaliação 

O isolado utilizado, produção do inóculo, inoculação e avaliação seguem as mesmas 

descrições apresentadas nos itens 3.1.2 e 3.1.3. 

 
3.3.3. Análises estatísticas 

3.3.3.1 Ajuste do modelo monogênico (Teste Qui-quadrado) 

 
Para aplicação do teste Qui-quadrado, as plantas foram agrupadas em duas classes de 

reação: aquelas com notas 0 e 1 foram classificadas como resistentes, ao passo que as plantas 

com notas de 2 a 5 foram classificadas como suscetíveis. A partir das frequências observadas e 

esperadas em cada classe de reação conforme o modelo monogênico, aplicou-se o teste de Qui-

quadrado (χ²) com um grau de liberdade para ajustar o modelo. 

3.3.3.2 Estudo de gerações 

 

A partir das notas para as plantas individuais dos genitores e gerações F1 e F2, foram 

estimados os componentes de média e variâncias pela metodologia de (Mather; Jinks, 1984). 

Para as análises, utilizou-se o programa Genes (Cruz, 2013) e Monogen v.0.1. 

3.3.3.3 Estimação de parâmetros genéticos e fenotípicos 
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Foram utilizadas as notas da severidade de sintomas apresentados pelas plantas para 

obtenção das variâncias das populações P1, P2, F1, F2. Com essas variâncias, foram obtidas 
as variâncias genéticas ߪ ,  ambiental ߪ ,  fenotípica ߪ , aditiva ߪ e de dominância ߪ ,  bem ܩ ܧ ܨ ܣ ܦ
como as herdabilidades no sentido amplo ℎ^ e restrito ℎ^ . 𝑎

As expressões das estimativas dos parâmetros genéticos e fenotípicos (Mather; Jinks, 

1984) estão apresentadas a seguir: ߪ ߪ ∗ ߪ ߪ∗ ܧ 1/3 ܲ ܲ ߪܨ ߪ ܨߪ ܩ ߪܧ ߪ − ܩߪ ܨ ߪܧ ߪ − ܩߪ ܣ ߪܦ ߪ ܦߪ ܩ ℎܣ ߪ ܩߪ ܨ
ℎ ߪ 𝑎ߪ ܣ ܨ
Em que: ߪ : estimativa da variância entre plantas dentro de P1; ߪ : estimativa da variância entre plantas dentro de P2; ߪ : estimativa da variância entre plantas dentro de F1; ߪ : estimativa da variância entre plantas dentro de F2; ℎ^ : herdabilidade no sentido amplo; ℎ^ : herdabilidade no sentido restrito. 
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Os efeitos aditivos [a] e não aditivos [d] do(s) gene(s) que controla(m) a característica 

foram estimados a partir das médias das gerações, pelo método dos quadrados mínimos 

ponderados (Mather; Jinks, 1984). 

  ܲ ͳ  ݉ − 𝑎 ܲ  ʹ   ݉ 𝑎ܨ  ͳ  ݉ ݉   ʹ   ܨ݀ ܦܯܩ݀ ݀ 𝑎 ܦܯܩ
 ܴ ߪ
Em que: ܴ : amplitude total da geração F2;  ܲ ͳ   ܲ  ʹ   ܨ  ͳ  ܨ   ʹ   : são as médias estimadas das gerações P1, P2, F1, F2 respectivamente; ݉ : média dos genitores P1 e P2; 𝑎 : efeito gênico aditivo; ݀ : efeito gênico de dominância. 

 

 
Foi utilizado o programa GENES (Cruz, 2013) para o processamento de todas as 

análises estatísticas. 
 

 
3.3.3.4 Modelos de Máxima Verossimilhança 

 

Os modelos genéticos foram avaliados utilizando a máxima verossimilhança em 

misturas de funções de densidade normal, conforme descrito por Silva (2003). As distribuições 

de cada uma das populações foram as seguintes: 

Homozigotos P1:ܰ ߤ − 𝑎 ܣ− ߪ
Homozigotos P2:ܰ ߤ − 𝑎 ܣ ߪ
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Efeitos de dominância:ܰ ߤ − ݀ ܦ− ߪ
Geração F2 (mistura de três distribuições normais): ܰ ߤ ݀ ܣ− ߪ ܣܸ ܦܸ ܰ ݀ߤ ܦ ߪ ܣܸ ܦܸ ܰ ߤ ݀ ܣ ߪ ܣܸ ܦܸ
 Constante de referência :ߤ

 Efeito aditivo do gene de efeito maior :ܣ 
 efeito de dominância do gene de efeito maior :ܦ 
 𝑎 : componente poligênico aditivo 
 ݀ : componente poligênico de dominância 
 variância aditiva :ܣܸ 
 variância atribuída aos desvios de dominância dos efeitos poligênicos :ܦܸ 
 componente da variação relativa aos produtos dos efeitos poligênicos aditivos pelos :ܦܣܵ 

efeitos poligênicos de dominância ߪ : variância ambiental 
 

Para cada população, as distribuições consideraram os efeitos do gene de efeito maior, 

com componentes aditivos e de dominância, bem como os efeitos poligênicos aditivos e de 

dominância. Nas gerações F2, as funções de densidade foram construídas como misturas de três 

distribuições normais. Os parâmetros incluíram a constante de referência (μ), os efeitos aditivo 

e de dominância do gene de efeito maior (A e D), os componentes aditivos e de dominância 

poligênicos ([a] e [d]), as variâncias aditiva e de dominância (VA e VD), a interação entre 

efeitos aditivos e de dominância poligênicos (SAD) e a variância ambiental (σ²). 

O modelo mais geral adotado considerou a presença de um gene de efeito maior, 

juntamente com poligenes com efeitos aditivos e de dominância, assumindo variâncias 

ambientais iguais em todas as gerações e genes independentes. A partir das funções de 

verossimilhança, foram realizados testes de hipóteses hierárquicos utilizando a estatística LR, 

que compara modelos simplificados com o modelo mais completo, permitindo identificar os 

modelos mais adequados para explicar a herança da resistência do acesso PI 185111. Todas as 

análises foram realizadas nos programas Monogen v.0.1 e Genes v.1.3 (Silva, 2003; Cruz, 

2013). 
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Tabela 2. Modelos de herança utilizados pelo programa Monogen v.0.1. 

 

Modelo Parâmetros 
1: Gene maior com efeitos aditivo e de dominância + 
poligenes com efeitos aditivos e de 
dominância 
2: Gene maior com efeitos aditivo e de dominância + 
poligenes com efeitos aditivos 
3: Gene maior com efeito aditivo + poligenes com efeitos 
aditivos e de dominância 

4: Gene maior com efeito aditivo + poligenes com efeito 
aditivo 

μ, A, D, [a], [d], Vₐ, Vᴅ, 
Sₐᴅ, σ² 

 
μ, A, D, [a], Vₐ, σ² 

 
μ, A, [a], [d], Vₐ, Vᴅ, Sₐᴅ, 
σ² 
μ, A, [a], Vₐ, σ² 

5: Poligenes com efeitos aditivos e de dominância μ, [a], [d], Vₐ, Vᴅ, Sₐᴅ, σ² 
6: Poligenes com efeito aditivo μ, [a], Vₐ, σ² 
7: Gene maior com efeitos aditivo e de dominância μ, A, D, σ² 
8: Gene maior com efeito aditivo μ, A, σ² 
9: Apenas efeito do ambiente μ, σ² 

Fonte: A autora (2026). 
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4 RESULTADOS 

4.1 IDENTIFICAÇÃO DE FONTES DE RESISTÊNCIA 

 
Verificou-se efeito de acessos para severidade da doença pelo teste de Qui-quadrado de 

Kruskal-Wallis (p < 0,05) (Tabela 3). Este efeito pode ser considerado grande a partir da 

estimativa do quadrado de Etha (2 = 0,51), conforme Cohen (1988). 

 
Tabela 3. Rank médio, média ± desvio padrão, teste de Dunn (GRUPO) e reação de acessos de 
meloeiro inoculados por Macrophomina phaseolina.  

Acesso Rank médio Média ± SD GRUPO* Reação 

Perlita 87,4 4,6 ± 0,58 a AS 

C-27 83,6 4,2 ± 0,84 a-b AS 

Goldex 73,5 3,4 ± 1,14 a-c S 

C-04 67,2 3,4 ± 1,35 a-e S 

C-95 63,4 3,2 ± 1,58 a-f S 

C-18 69,7 3,0 ± 0,71 a-d S 

Negro 60,9 3,0 ± 1,41 a-f S 

PI 234607 67,2 3,0 ± 1,23 a-g S 

Top Mark 54,6 2,6 ± 1,34 a-g S 

C-82 51,9 2,4 ± 1,14 a-g S 

C-32 49,4 2,4 ± 1,52 a-g S 

C-30 51,9 2,4 ± 1,14 a-g S 

PI 236355 50,8 2,2 ± 0,45 a-g S 

C-91 45,0 2,0 ± 1,10 b-g MR 

PI 179901 32,4 1,4 ± 0,90 c-g MR 

PI 313970 28,9 1,4 ± 0,55 d-g MR 

C-22 22,0 1,0 ± 0,71 f-g AR 

C-80 25,5 1,0 ± 1,01 e-g AR 

C-86 15,1 0,6 ± 0,55 f-g AR 

PI 185111 18,6 0,6 ± 0,90 f-g AR 

Teste de Kruskal-Wallis: (2 = 7,99, p = 0,018, n = 20); Tamanho do efeito (2 = 0,51); *Teste 
de comparações múltiplas de Dunn. SD: Desvio Padrão. AR: Altamente resistente; MR: 
Moderadamente resistente; S: Suscetível; AS: Altamente suscetível. Fonte: A autora (2026). 
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Os acessos C-86 e PI 185111 apresentaram os menores ranks médios, embora não 

tenham diferido dos acessos Top Mark, C-82, C-30, PI 236355, C-32, C-91, PI 179901, PI 

313970, C-80 e C-22 (Tabela 3). Por outro lado, os acessos Perlita e C-27 apresentaram os 

maiores ranks médios, apesar de não terem diferido do Goldex, C-04, C-95, C-18, Negro, PI 

234607, Top Mark, C-82, C-32, C-30 e PI 236355. 

Considerando a classificação dos acessos quanto à resistência, constatou-se que os 

acessos C-22, C-80, C-86 e PI 185111 foram considerados altamente resistentes, ao passo que 

os acessos C-91, PI 179901 e PI 313970 foram moderadamente resistentes. Os acessos Perlita 

e C-27 foram altamente suscetíveis. Os demais acessos, correspondendo à maior parte dos 

genótipos avaliados (55%), foram classificados com suscetíveis (Tabela 3). 

 
4.2 HERANÇA DA RESISTÊNCIA DO ACESSO PI 185111 

 
Verificou-se que o pai suscetível, a linhagem Gx-001, apresentou maior média de 

severidade (Tabela 4). 

Tabela 4. Média e variância de cada geração avaliada no estudo da herança do acesso PI 
185111 a Macrophomina phaseolina. 

Geração n Média Variância 

Gx-001 6 2.66 1.87 

PI 185111 6 0.14 0.26 

F1 6 0.14 0.50 

F2 200 1.07 1.52 

n: número de plantas. Fonte: A autora (2026). 

 
Esse resultado era esperado, uma vez que o referido genitor tem se mostrado suscetível 

a Macrophomina phaseolina. Das seis plantas, quatro tiveram nota 2, uma teve nota 4 e uma, 

nota 5 (Figura 5). Para esse estudo, plantas com notas ≥ 2 são consideradas suscetíveis. Assim 

sendo, todas as plantas foram suscetíveis. Por outro lado, o acesso resistente PI 185111 teve 

cinco plantas sem sintomas (nota 0) e um planta com nota 1. Portanto, todas as plantas foram 

consideradas resistentes (Figura 5). 
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Figura 5. Histogramas de frequência das notas de severidade da podridão cinzenta causada por 
Macrophomina phaseolina nas populações parentais P1 (Gx-001) e P2 (PI 185111), geração 
F1 e população segregante F2. Os valores acima das barras indicam a frequência absoluta (Fa). 
Fonte: A autora (2026). 

 
As estimativas da média de cada um dos genitores (Tabela 4) confirmam que os 

genitores utilizados são contrastantes, conforme observado em ensaios anteriores, inclusive no 

primeiro experimento de identificação de fontes de resistência (Tabela 3). Os resultados das 

médias evidenciam o contraste fenotípico entre os genitores utilizados no estudo da herança da 

resistência do acesso PI 185111 a Macrophomina phaseolina. 

A média da geração F1 foi igual à média do acesso resistente PI 185111, ao passo que 

a média de F2 de 1,07 foi inferior à média dos genitores (1,53). No que diz respeito à variância, 

verificou-se, como esperado, maior estimativa na geração segregante F2. As estimativas da 

média de cada genitor e de F1 foram semelhantes (Tabela 4). Ressalta-se que para essas três 

gerações a variabilidade é toda ambiental. 

Para estudar a herança do ponto de vista qualitativo, utilizou-se as frequências absolutas 

das gerações em estudo (Tabela 5). 
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Tabela 5. Frequência absoluta observada de plantas resistentes e suscetíveis nos genitores e 
gerações F1 e F2, frequência esperada conforme modelo e estimativa de Qui-quadrado no 
estudo da herança do acesso PI 185111 a Macrophomina phaseolina. 

Geração n Reação FE χ2    Probabilidade 
 

  Resistente Suscetível    

Gx-001 6 0 6 0:1   

PI 185111 6 6 0 1:0   

F1 6 0 1:0   

F2 200 145 55 3:1 0,67 0,41 

2: Qui-quadrado. FE: Frequência esperada. Fonte: A autora (2026). 

 
Testou-se o modelo com um gene e dois alelos, com dominância completa. Para este 

modelo, espera-se a proporção fenotípica de três plantas resistentes para uma suscetível em F2. 

Considerando plantas como resistentes e suscetíveis nesta geração, verificou-se uma proporção 

aproximada de 3:1. O teste de Qui-quadrado foi não significativo (p > 0,05), indicando que os 

desvios entre as frequências observadas e esperadas foram aleatórios. Portanto, a herança do 

acesso PI 185111 foi explicada pelo modelo genético mais simples. 

O modelo aceito pelo teste de Qui-quadrado está ilustrado na Figura 6. O alelo 

dominante que condiciona a resistência foi denominado de Mp, e o alelo recessivo foi 

denominado mp (Figura 6). 
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Figura 6. Modelo de herança da resistência do acesso PI 185111 a Macrophomina phaseolina 

quando cruzado com a linhagem suscetível Gx-001. O alelo Mp condiciona resistência e domina 
o alelo mp. Fonte: A autora (2026). 

 
Considerando um enfoque quantitativo, ajustou-se o modelo para explicar a herança do 

acesso PI 185111 a Macrophomina phaseolina composto pela média dos genitores (m), dos 

efeitos aditivo (a) e efeito de dominância (d). Todas as estimativas dos parâmetros do modelo 

foram significativas (Tabela 6). O valor de Qui-quadrado foi não significativo, indicando que 

o modelo aditivo-dominante foi adequado para o conjunto de dados obtidos. O efeito de 

dominância negativo indica que a dominância atua no sentido de reduzir a severidade. O 

número de genes estimado próximo de uma unidade (0,62, arredondado para 1,0) corrobora a 

hipótese de controle monogênico apresentada na Tabela 6. 
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Tabela 6. Estimativas dos efeitos genéticos (média, aditivo e dominante), desvio padrão e 
intervalo de confiança bootstrap no estudo da herança do acesso PI 185111 a Macrophomina 

phaseolina. 

 

Efeito Estimativa DP Intervalo de confiança (95%) 
 

   LI LS 

m 1,35** 0,19 0,96 1,72 

a 0,89** 0,22 0,47 1,31 

d -0,66* 0,35 -1,35 0,02 

χ² = 1,70 (p = 0,18)     

m: média dos homozigotos; a: efeito aditivo dos genes; d: efeito do desvio de dominância. 
Desvio-padrão; LI: Limite inferior; LS: Limite superior. Fonte: A autora (2026). 

 
Na análise envolvendo modelos hierárquicos, verificou-se que o modelo 2 (Gene maior 

com efeitos aditivo e de dominância + poligenes com efeitos aditivos) diferiu dos modelos 4, 

6, 8 e 9, mas não diferiu do modelo 7 (Gene maior com efeitos aditivo e de dominância), 

indicando que o efeito de poligenes aditivos não é significativo (Tabela 7). O modelo 7 diferiu 

dos modelos 8 e 9, indicando que o modelo com apenas um gene maior com efeitos aditivo e 

de dominância é suficiente para explicar a herança da resistência do acesso PI 185111. 

As estimativas dos parâmetros genéticos indicaram efeito aditivo positivo (A) e 

dominância negativa do gene maior (D) (Tabela 7), confirmando que esse gene contribui 

consistentemente para a redução da severidade da doença e que a presença de um único alelo 

favorável é suficiente para expressar o fenótipo resistente. 

 
Tabela 7. Testes de hipóteses e estimativas dos efeitos genéticos e intervalos de confiança 
obtidos na análise envolvendo modelos hierárquicos em estudo de herança da resistência do 
acesso PI 185111 a Macrophomina phaseolina. 

 

Teste gl 2 Probabilidade 
c 

2 vs 4 1 19,01 0,0001 

2 vs 6 2 19,02 0,0001 

2 vs 7 2 3,07 0,2156 

2 vs 8 3 20,33 0,0001 

2 vs 9 4 28,94 0,0000 

4 vs 6 1 0,00 0,9999 

4 vs 8 2 1,31 0,5196 

4 vs 9 3 9,92 0,0193 
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6 vs 9 2 9,91 0,0070 

7 vs 8 1 17,26 0,0000 

7 vs 9 2 25,87 0,0000 

8 vs 9 1 * * 

Efeito Estimativa Intervalo de confiança (95%) 

  LI LS 

m 1,71 1,52 1,90 

A 1,17 0,89 1,36 

D -0,89 -1,17 -0,59 

* Não convergiu. m: média dos homozigotos; A: efeito aditivo dos genes; D: efeito do desvio 
de dominância; LI: Limite inferior; LS: Limite superior. Fonte: A autora (2026). 
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5 DISCUSSÃO 

5.1 FONTES DE RESISTÊNCIA A MACROPHOMINA PHASEOLINA EM MELÃO 

 
Existem poucos relatos de trabalhos feitos para identificar fontes de resistência a M. 

phaseolina. Salari et al. (2012) identificaram duas fontes moderadamente resistentes (‘Sfidak 

khatdar’ e ‘Sfidak bekhat’) com níveis intermediários de danos da haste ao avaliar sete 

variedades crioulas iranianas. Linhares (2018) observaram que o acesso PI 185111, por ela 

denominado de C-14, foi resistente nas mesmas condições de Mossoró. Ambrósio et al. (2015), 

nas condições de Valencia, na Espanha, também concluíram que o PI 185111 é resistente a 

Macrophomina phaseolina. 

Em um trabalho mais amplo realizado na Espanha em condições de casa de vegetação, 

Ambrósio et al. (2015) verificaram sete acessos altamente resistentes: Ag-15591Ghana, Dud-

CUM296Georg, Ag-C38Nig, Can-NYIsr, Con-Pat81Ko, Dud-QPMAfg e Ac-TGR1551Zimb. 

O acesso designado por Ag-15591Ghana é o PI 185111 utilizado neste trabalho. No Brasil, sob 

condições de casa de vegetação, Linhares (2018) avaliaram os sete acessos citados como 

altamente resistentes por Ambrósio et al. (2015). Apenas o acesso PI 185111 foi resistente. 

Linhares et al. (2020) também verificaram que a resistência dos acessos cai em virtude do 

aumento da temperatura. Todavia, o PI 185111 manteve-se com elevado nível de resistência, 

mesmo a 34ºC. 

Os resultados supracitados apontaram que o PI 185111 é uma promissora fonte de 

resistência a Macrophomina phaseolina. O referido acesso pertence ao grupo botânico agrestis, 

cultivado em vários estados da Índia. Frutos desse grupo botânico são muito pequenos, ovais 

ou elípticos com casca lisa verde, mesocarpo finíssimo com coloração de verde intenso, baixo 

teor de sólidos solúveis e com muitas sementes. 

5.2 HERANÇA DA RESISTÊNCIA A MP EM MELÃO 

 
Uma vez identificada a fonte de resistência, é importante que se conheça a herança da 

resistência. Essa informação definirá como fazer a introgressão de genes para backgrounds 

comerciais. Duas investigações foram executadas para conhecer a herança da resistência do 

acesso PI 185111. Martins (2021) verificou que a resistência é controlada por um gene maior 

com a presença de efeitos aditivo e de dominância, corroborando com o resultado obtido neste 

trabalho. Por outro lado, Linhares (2018) observou que a herança foi condicionada por um gene 

de efeito maior aditivo e dominante e poligenes de efeitos aditivos. Ressalta-se que resultados 
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discrepantes em estudo de herança de um mesmo genitor resistente são explicados 

principalmente pelos diferentes cruzamentos que condicionam combinações alélicas distintas. 

Martins (2021) utilizou como genitor suscetível o acesso Con-Pat81Ko, que pertence ao grupo 

conomon, ao passo que Linhares (2018) utilizou um genitor suscetível do grupo inodorus do 

tipo Pele de Sapo. Em adição, as condições ambientais e o próprio método de inoculação e 

avaliação podem ser fatores que resultam em conclusões distintas entre trabalhos. 

Além disso, o tipo de análise estatística abordada pode levar a resultados não 

concordantes. No presente trabalho, utilizou-se três abordagens em função dos pontos de vistas 

qualitativo e quantitativo. Do ponto de vista qualitativo, considerando a escala de nota adotada 

e a classificação de plantas resistentes (notas de 0 a 1) e suscetíveis (notas de 2 a 5), bem como 

do ponto de vista quantitativo, mesmo com as ressalvas da aplicação das metodologias 

adotadas, os resultados convergiram para uma herança monogênica dominante. 

Do ponto de vista pragmático, quando a herança da resistência é governada por um gene 

de efeito maior com dominância completa, o método de melhoramento por retrocruzamentos é 

mais indicado na condução do programa de melhoramento genético para obter linhagens 

resistentes, conforme também discutido em estudos de resistência a M. phaseolina em outras 

culturas (Linhares, 2018; Martins, 2021; Bizari, 2018). Trata-se de uma estratégia simples que 

permite obter genótipos resistentes e com frutos com o padrão comercial desejado. Fita et al. 

(2009) obtiveram, por retrocruzamento, linhagens resistentes a M. cannonballus com 

background tipo Pele de Sapo a partir da fonte de resistência do acesso Con-Pat81Ko. 

Além do uso como fonte de resistência em programas de retrocruzamentos, outra 

possibilidade não excludente é a utilização do PI 185111 como porta-enxerto. A técnica da 

enxertia em meloeiro possibilita evitar o contato entre planta suscetível e fungo, utilizando 

porta-enxertos resistentes, sendo uma importante opção para o manejo de patógenos radiculares 

(Silva et al., 2025). O uso de mudas enxertadas de melão e melancia tem aumentado 

significativamente em todo o mundo, especialmente como estratégia para o controle de doenças 

de solo e aumento da tolerância a estresses abióticos (Lee et al., 2010; Liu et al., 2025), 

especialmente em Israel (Cohen et al., 2016), onde resultados promissores contra M. phaseolina 

foram obtidos por Cohen et al. (2012). Os autores citados verificaram que a podridão cinzenta 

em plantas enxertadas diminuiu em 80%. 

O meloeiro pode ser enxertado sobre porta-enxertos pertencentes a outras cucurbitáceas 

e ao próprio melão (King et al., 2010). Resultados promissores foram observados com o uso de 

porta-enxertos  contra  M.  cannonballus (Edelstein et  al.,  1999), Stagonosporopsis 
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cucurbitacearum, Meloidogyne incognita, M. javanica e M. enterolobi (Silva et al., 2025). O 

acesso Con-Pat81Ko, por exemplo, foi utilizado como porta-enxerto com excelentes resultados. 

Plantas enxertadas sobre o referido acesso tiveram poucos sintomas e boa qualidade de frutos 

quando comparadas a plantas enxertadas sobre porta-enxertos do gênero Cucurbita. Além 

disso, não se observou incompatibilidade ao se utilizar o acesso Con-Pat81Ko como porta-

enxerto (Fita et al., 2007). Portanto, trabalhos futuros podem ser realizados tendo o PI 185111 

como porta-enxerto para resistência a M. phaseolina. 

Os resultados obtidos neste trabalho evidenciam o elevado potencial do acesso PI 

185111 como fonte de resistência a M. phaseolina, confirmando sua utilidade tanto em 

programas de melhoramento genético quanto em estratégias alternativas de manejo, como o uso 

em enxertia. No entanto, a busca por fontes de resistência efetivas ainda representa um desafio 

significativo, especialmente em virtude da elevada variabilidade genética do patógeno, da 

influência de fatores ambientais, como temperatura e estresse hídrico, e da escassez de acessos 

com níveis consistentes de resistência em diferentes condições. Além disso, a introgressão de 

genes de resistência em genótipos comerciais exige múltiplos ciclos de seleção e 

retrocruzamento, visando a manter simultaneamente a resistência e as características 

agronômicas desejáveis. 

Nesse contexto, os resultados que indicam herança monogênica com dominância 

completa facilitam a condução de programas de melhoramento, permitindo o uso eficiente de 

métodos como o retrocruzamento e a seleção assistida. Como próximos passos, recomenda-se 

a validação da resistência do acesso PI 185111 em condições de campo, a avaliação de sua 

estabilidade frente a diferentes isolados do patógeno e condições ambientais, bem como sua 

utilização no desenvolvimento de linhagens resistentes e na avaliação como porta-enxerto. 

Essas abordagens contribuirão para o desenvolvimento de cultivares resistentes, promovendo 

maior sustentabilidade e segurança fitossanitária na cultura do meloeiro. 
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6 CONCLUSÕES 

 
Os acessos de meloeiro C-22, C-80, C-86 e PI 185111 são altamente resistentes. A 

resistência do acesso PI 185111 a Macrophomina phaseolina é controlada por um gene maior 

com efeitos aditivo e de dominância. O modelo 7 (Gene maior com efeitos aditivo e de 

dominância) é o mais adequado para explicar a herança do acesso PI 185111 a M. phaseolina. 
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