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O meldo-de-sdo-caetano (Momordica charantia L.), pertencente a familia
Cucurbitaceas, apresenta alto potencial para a producdo de principios ativos
importantes no tratamento de diversas doencas, como por exemplo, o diabetes.
Apesar deste potencial, até 0 momento, ndo existem genaotipos recomendados para
o plantio. Por isso, trabalhos de melhoramento genético sdo de extrema importancia
para obtencdo de genotipos produtivos. Analises da diversidade genética séo
importantes para a identificacdo de gendtipos distantes geneticamente, que podem
ser envolvidos em cruzamentos para obtencéo de populagbes superiores. Sabe-se
qgue a heterose, ou vigor hibrido, pode ser alcancada a partir do cruzamento de
genotipos distantes, desde que sejam produtivos. O objetivo deste trabalho,
inicialmente, foi propor uma lista de descritores morfoagronémicos para a cultura do
mel&do-de-sdo-caetano (Momordica charantia L.). Estes serdo aplicados a fim de se
conhecer a diversidade genética, via analises multivariadas, entre 0os genétipos da
colecdo de germoplasma da UFRRJ, e recomendar cruzamentos para obtencdo de
populacbes superiores. Para tal, serdo caracterizados e avaliados 88 gendétipos
oriundos de diversos estados brasileiros. Serdo desenvolvidos 55 descritores
morfolégicos e agronbmicos (qualitativos e quantitativos). As plantas serao
mensuradas em relacdo a estes descritores. Os dados obtidos serdo submetidos a
andlise dos autovetores associados aos autovalores via componentes principais
(PCA). Em seguida, os descritores mais discriminativos serdo submetidos as
analises de agrupamento via UPGMA e Tocher, e novamente a andlise de PCA para
a estimacdo da diversidade genética entre os gendtipos analisados. A partir do
dendrograma e dos planos de disperséo gerados, serédo identificados os genotipos
mais distantes. Por fim, serdo recomendados cruzamentos entre os mais distantes

desde que estes sejam superiores em relacao a produgéao de frutos e de sementes.
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