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De acordo com o cendrio da producdo nos ultimos anos, percebe-se a grande importancia mundial do meldo
(Cucumis melo L.), que colabora significativamente para o mercado da fruticultura, sobretudo no Brasil. A
producdo nacional concentra-se no Nordeste (95,8%), contribuindo para o desenvolvimento socioeconémico da
regido, que apresenta caréncia de recursos ¢ oportunidades. Os meldes mais cultivados no Brasil pertencem ao
grupo inodorus tipo amarelo, entretanto ha uma tendéncia ao aumento da demanda por meldes do grupo
cantaloupensis, sobretudo para exportagdo. A espécie apresenta uma grande diversidade fenotipica nas suas
variedades, e a caracterizacdo genética do germoplasma por meio de analises de variabilidade, representa um grande
auxilio para o conhecimento dos recursos genéticos ¢ do melhoramento convencional, na identificacdo ¢ selecdo de
genotipos de interesse, no sentido de se introduzir genes para maiores possibilidades de recombinac¢des. Marcadores
moleculares SSR (Simple Sequence Repeats) tem sido utilizados como uma eficiente ferramenta para analises de
variabilidade genética. O objetivo deste estudo foi analisar a variabilidade genética de acessos de meldo
conservados no Banco Ativo de Germoplasma de Meldo e utilizados no programa de melhoramento genético da
Embrapa Hortalicas, utilizando marcadores SSR. Foram analisados 88 acessos compostos de introdugdes ¢
cultivares comerciais, 60 pertencentes ao grupo inodorus e 28 pertencentes ao grupo cantaloupensis. Foram
avaliados 19 primers SSR polimoérficos amplificados por meio de reagdes de PCR (Polymerase Chain Reaction). A
separagdo dos fragmentos foi realizada por meio de eletroforese em gel de poliacrilamida, corado com nitrato de
prata. A analise genética destes marcadores foi realizada utilizando os softwares GDA (versdao 1.0) e NTSYS
(versdo 2.21m). A similaridade entre os genotipos foi obtida utilizando o coeficiente BAND ¢ o agrupamento pelo
método UPGMA. Os dados gerados mostraram que o numero de alelos por loco, variou de 2 a 8, com média de 4,6.
A heterozigosidade observada variou de 0.023 a 0.375, com média de 0.161, apresentando a maioria dos loci em
homozigose. O PIC (Polymorphism Information Content) variou de 0.243 a 0.769, com média de 0.500, indicando
que o marcador utilizado para esse estudo se mostrou informativo. A analise dos 88 genotipos, apresentou um total
de 83 alelos para os 19 /oci analisados, e a similaridade genética variou de 0.38 a 0.98. O dendrograma resultante
agrupou os genotipos em dois principais grupos com 38% de similaridade entre eles. A maior parte dos genotipos
cantaloupensis foram agrupados em um dos subgrupos do primeiro grupo principal, e apresentaram uma varia¢ao
de 52 a 92% de similaridade entre si. Enquanto a maioria dos genotipos inodorus, foram agrupados em um
subgrupo diferente, mas ainda pertencente ao primeiro grupo principal, com similaridade variando de 53 a 98%.
Oito genotipos inodorus apresentaram a maioria dos alelos diferentes, sendo cinco destes concentrados em um
subgrupo do primeiro grupo principal, e os outros trés, compondo o segundo grupo principal. Com base nos
resultados, conclui-se haver uma maior dispersdo dos genotipos do grupo inodorus, o que demostra maior
variabilidade genética para este meldo, nesse estudo. Os genétipos cantaloupensis apresentaram-se, em sua maioria,
concentrados em um dos subgrupos, demonstrando que estes, compartilham alelos para os /oci analisados.
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