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Resumo 
 
A família Asteraceae contém a maior biodiversidade entre as angiospermas, sendo 

relativamente bem estudada citogeneticamente quanto ao número cromossômico; no entanto, 

pouco se conhece a respeito das características específicas da cromatina da maioria de seus 

representantes. Neste contexto, o número diploide, o tamanho cromossômico, o padrão de 

bandeamento CMA/DAPI e a distribuição de genes ribossomais por FISH foram utilizados 

em uma análise comparativa de 23 acessos pertencentes a 13 espécies, 11 gêneros, nove tribos 

e três subfamílias, no intuito de analisar suas relações evolutivas. As alterações 

cromossômicas encontradas evidenciaram alguns rearranjos cariotípicos. Os sítios de DNAr 

45S e 5S variaram em número e localização. Oito padrões de bandeamento CMA/DAPI foram 

descritos para a heterocromatina: 1) CMA++/DAPI-, colocalizada com sítio de DNAr 45S; 2) 

CMA+/DAPI-, colocalizada com sítio de DNAr 5S; 3) bandas CMA+/DAPI- terminais; 4) 

bandas CMA-/DAPI+ terminais; 5) bandas CMA-/DAPI++ terminais; 6) bandas CMA-/DAPI+ 

pericentroméricas; 7) bandas CMA-/DAPI++ pericentroméricas, e 8) bandas dependentes do 

padrão de condensação. O gênero Cichorium destacou-se por apresentar variação 

interespecífica relacionada à diferença no número de sítios de DNAr entre C. endivia e C. 

intybus. Além disso, um dos acessos de C. intybus mostrou uma variação intraespecífica, com 

dois pares portadores de DNAr envolvidos em uma provável translocação recíproca. A ampla 

variabilidade de dados citogenéticos foi informativa, auxiliando no entendimento da evolução, 

compreendendo caracteres promissores para a classificação sistemática desta família. 

 

Palavras-chave: Cariótipo, Compositae, evolução, heterocromatina e mapeamento 

cromossômico 
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Abstract 
 
The Asteraceae family is the largest in terms of biodiversity among angiosperms, being 

relatively well studied regarding previous chromosomal conventional staining procedures. 

However, little is known about specific features of the chromatin regarding most of its 

representatives. In this context, the diploid number, chromosome size, banding pattern using 

CMA/DAPI and distribution of ribosomal genes by FISH were used in a comparative analysis 

of 23 accessions belonging to 13 species, 11 genera, nine tribes and three subfamilies, in order 

to infer about their evolutionary relationships. The chromosomal alterations found showed 

some karyotype rearrangements. The 45S rDNA and 5S signals varied in number and location. 

Eight different heterochromatin CMA/DAPI banding patterns have been identified, including: 

1) CMA++/DAPI-, with the presence of 45S rDNA, 2) CMA+/DAPI- associated with 5S rDNA; 

3) terminal CMA+/DAPI- bands; 4) terminal CMA-/DAPI+ blocks; 5) terminal CMA-/DAPI++ 

bands; 6) pericentromeric CMA-/DAPI+ blocks; 7) pericentromeric CMA-/DAPI++ bands; and 

8) bands depending on the condensing pattern. The genus Cichorium was distinguished by an 

interspecific variation, including differences in the number of rDNA repeats between C. 

endivia and C. intybus. Moreover, one of the accessions of C. intybus showed an intraspecific 

variation, involving two chromosome bearing rDNA sites, indicating the occurrence of a 

reciprocal translocation. The wide variability of cytogenetic data was very informative, 

helping in the understanding of the evolution of the group, including promising characters for 

systematic classification of this family. 

 
 
Keywords: Karyotype, Compositae, evolution, heterochromatin and chromosome mapping 
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1. Introdução 
 

A família Asteraceae L. é a mais representativa em todo o reino Plantae, sendo 

caracterizada principalmente pela inflorescência do tipo capítulo, na qual várias flores 

pequenas reúnem-se em um único receptáculo discoide (BONIFACINO et al., 2009). 

Atualmente, é constituída por aproximadamente 1.620 gêneros e 23.000 espécies, destacando-

se o girassol (Helianthus annuus L.), alface (Lactuca sativa L.), chicória (Cichorium sp.), 

alcachofra (Cynara scolymus L.), dente-de-leão (Taraxacum officinalle F.H. Wigg) e cardo-

de-ouro (Scolymus hispanicus L.), devido à sua importância alimentícia (DEMPEWOLF et al., 

2008). 

Taxonomicamente, a penúltima classificação de Bremer (1994) dividiu a família em 

três subfamílias (Barnadesioideae, Cichorioideae e Asteroideae), levando em consideração 

principalmente características morfológicas e dados moleculares. Recentemente, Funk et al. 

(2009), utilizando principalmente comparações entre sequências de genes plastidiais, 

identificaram um alto número de agrupamentos parafiléticos, sugerindo uma nova 

classificação. Assim, sugeriu-se uma alteração da história evolutiva para 12 subfamílias e 49 

tribos. Entretanto, esses autores indicam a necessidade da associação de abordagens mais 

informativas na definição das topologias encontradas, tais como a associação de caracteres 

moleculares, morfológicos e citogenéticos. 

No âmbito da genética molecular, Asteraceae tem sido favorecida pelo CGP 

(Compositae Genome Project), que consiste em uma abordagem multidisciplinar, em que 

vários projetos vêm sendo realizados em parceria com Universidades, agregando informações 

sobre fisiologia, bioquímica e principalmente genética. Como resultado desses estudos, existe 

um banco de EST (Expressed sequence tag) com mais de 560.000 sequências de 21 espécies, 

destacando-se sete do gênero Helianthus L. e cinco do gênero Lactuca L., principais objetos 

de estudo desse consórcio. Estas pesquisas têm servido de base para estudos de evolução, bem 

como, para o melhoramento dessas culturas e de outras espécies relacionadas (CGP, 2010). 

Do ponto de vista citogenético, esse grupo tem sido bem estudado por coloração 

convencional, com vários trabalhos de descrição numérica, como por exemplo, uma sequência 

de artigos iniciados por Raven et al. (1960) intitulado Chromosome Numbers in Compositae I, 

que se encontra na 18º edição publicada por Carr et al. (1999). Adicionalmente, um banco de 

dados intitulado Index to Chromosome Numbers in Asteraceae (ICNA) (http://www.lib.kobe-

u.ac.jp) tem contribuído para a disponibilidade dessas informações. Embora menos comuns, 

análises cariomorfológicas mais detalhadas têm resultado em informações importantes, 

incluindo variações interespecíficas e intraespecíficas. No gênero Hieracium L., por exemplo, 
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as espécies diploides são incomuns, enquanto as poliploides têm ampla distribuição 

(SZELAG et al., 2007). Em Mikania Willd., vários citótipos foram descritos em diferentes 

populações (RUAS et al., 2000). 

Em relação à utilização de bandeamento cromossômico com fluorocromos base-

específicos e hibridização in situ fluorescente (FISH), existem poucos relatos para essa 

família. Neste sentido, as descrições estão restritas a pequenos grupos como, girassol 

(SCHRADER et al. 1997), alface (MATOBA et al., 2007), Hypochaeris L. (RUAS et al., 

2005) e Tragopogon L. (PIRES et al., 2004; SOLTIS et al., 2004), revelando ampla 

diversidade genômica. No entanto, análises com uma maior quantidade de gêneros, como as 

realizadas por FREGONEZI et al. (2004) ou GARCIA et al. (2010) são raras e as 

modificações cromossômicas existentes dentro da família como um todo têm sido pouco 

exploradas. 

A ampla variação cromossômica, diferenças no padrão de bandeamento com 

fluorocromos e número de sítios de DNAr descritos nos trabalhos supracitados, ratifica a 

citotaxonomia como importante ferramenta no entendimento da evolução deste grupo. Assim, 

objetivando elucidar as principais características citogenéticas de representantes da família 

Asteraceae, mapas cromossômicos foram construídos para 13 espécies vegetais utilizando as 

metodologias de fluorocromos CMA/DAPI e FISH, com a finalidade de sugerir caracteres 

promissores para a classificação sistemática da referida família a partir das modificações 

cariotípicas encontradas. 
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2. Objetivos 
 
2.1. Objetivo geral 
 

Efetuar uma caracterização citogenética de representantes da família Asteraceae, com 

ênfase na subfamília Cichorioideae, visando estabelecer a relação entre os cariótipos 

analisados, inferindo sobre sua relação filogenética de modo a auxiliar no entendimento de 

sua evolução, bem como em futuros programas de melhoramento vegetal. 

 
2.2 Objetivos específicos 
 
 

1. Analisar citogeneticamente espécies da família Asteraceae, gerando informações sobre 

seu número cromossômico, morfologia e distribuição de genes ribossomais. 

 

2. Identificar regiões de Heterocromatina Constitutiva (HC) e sua especificidade de bases 

GC/AT por meio de coloração com os fluorocromos CMA/DAPI. 

 
3. Utilizar a metodologia de hibridização in situ com sondas de DNAr 45S e 5S, para 

definir sua localização ao longo do cromossomo, inferindo sobre a distribuição e 

evolução desses marcadores no grupo. 

 

4. Gerar mapas citogenéticos de espécies selecionadas, a partir da medição dos 

cromossomos e preparação de idiogramas representativos, inferindo 

comparativamente sobre modificações citogenética entre os cariótipos. 
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3. Revisão da literatura 
 

3.1. Aspectos taxonômicos da família Asteraceae 
 

A família Asteraceae possui mais de 23.000 espécies, correspondentes a cerca de   

10% da flora mundial, sendo por isso considerada um dos grupos de maior sucesso evolutivo 

dentro do reino Plantae (FUNK et al., 2009). Seus estudos iniciaram no começo do século 

XIX pelo botânico francês Henri Cassini, o qual subdividiu a família em 19 tribos. Muitos 

estudos modificaram a taxonomia da família, porém, com a diversidade existente, a 

dificuldade de estabelecer reações entre as espécies continua como um desafio para a 

sistemática, ainda com grupamentos polifiléticos (ANDERBERG et al., 2007; FUNK et al., 

2009). 

Pela classificação de Engler (1954), essa família denominava-se Compositae Giseke, 

pertencente à ordem Campanulales, ou Synandrae, agrupada em conjunto com 

Campanulaceae, Sphenocleaceae, Goodeninaceae, Stylidiaceae, Brunoniaceae e Calyceraceae. 

O nome Compositae faz referência à inflorescência do tipo capítulo, antes denominada de 

inflorescência composta, que corresponde a principal característica morfológica deste grupo 

(JOLY, 2002). 

O capítulo compreende um tipo de inflorescência formada por muitas flores 

reduzidas, sésseis, agrupadas de uma forma compacta diretamente sobre um receptáculo em 

formato de disco. As flores periféricas, em geral, apresentam um prolongamento unilateral 

(lígula), sendo denominada de flores liguladas. As flores centrais são simples, sem 

prolongamentos e por isso denominadas tubiformes. Além disso, existem brácteas que 

envolvem a inflorescência até a abertura do capítulo, semelhante a sépalas. Devido a esse 

arranjo, o aspecto da inflorescência assemelha-se a uma única flor, na qual as flores liguladas 

parecem pétalas. Esta estratégia reduz o investimento necessário para atrair polinizadores, 

pois apenas uma pequena porção das flores produzem pétalas grandes e estas beneficiam 

todas as outras. Embora o arranjo de flores liguladas nas bordas e tubiformes ao centro seja o 

mais comum, os capítulos podem conter apenas flores tubulosas (como nos gêneros Vernonia 

e Eupatorium), apenas flores liguladas (como Taraxacum e Cichorium), ou ainda somente 

flores bilabiadas (Mutisia), neste último quando ocorre um lábio superior formado por duas 

pétalas, e um lábio inferior formado por três pétalas (JOLY, 2002). 

Em Asteraceae encontra-se uma ampla variedade de hábitos, que vão desde ervas, 

subarbustos e trepadeiras, até alguns poucos representantes arbóreos, sendo cerca de 98% 

correspondente a plantas de pequeno porte. Outras características destacam-se, tais como as 
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folhas inteiras, fendidas ou denteadas, alternas ou opostas, normalmente com canais 

secretores de resina ou látex, inflorescência em capítulo, arranjadas em racemo, flores 

pentâmeras, diclamídeas ou sem cálice, com simetrias radial, zigomórfica ou bilabiada, 

hermafroditas ou de sexo separado, podendo estar na mesma inflorescência, ou dioicas. O 

androceu apresenta cinco estames férteis, soldados na base, formando um tubo por onde passa 

o estilete, porém de filetes livres, apresentando anteras introsas. O ovário é ínfero, bicarpelar, 

unilocular com um único óvulo ereto. O cálice modifica-se profundamente formando o 

papilho cerdoso ou plumoso que ajuda na dispersão do fruto, em geral anemófila, ou por 

epizoocoria, aderindo-se à pele de animais. O fruto do tipo arquênio, de pericarpo seco com 

seu arranjo formando um pseudofruto denominado de cipsela (JOLY, 2002; JUDD et al., 

1999). 

Posteriormente, pela classificação de Cronquist (1981), a família passou a ser 

denominada de Asteraceae Martynov, visto que nesta classificação os táxons recebem o nome 

do seu representante mais significativo, que no caso pertence ao gênero Aster. O nome áster 

no latim significa estrela, referindo-se ao capítulo radial encontrado neste grupo. Este prefixo 

nomeia a subclasse Asteridae, superordem Asteriflorae e ordem Asterales integrantes desta 

classificação (BARROSO, 1991). 

De acordo com Judd et al. (1999) modificações taxonômicas foram propostas por 

meio da análise molecular em conjunto com os dados morfológicos e químicos, incluindo a 

referida família na subclasse Asteridae. Esta é caracterizada principalmente por pétalas 

fusionadas, ou flores simpétalas, com o número de estames menor ou igual ao número de 

pétalas. Dentro de Asteridae, há uma grande subdivisão formada por duas ordens, Cornales e 

Ericales e dois grandes clados, Euasteridae I e II.  

Dentro de Euasteridae II, a ordem Aquifoliales encontra-se como grupo mais externo 

em relação às outras três (Apiales, Asterales e Dipsacales). A família Asteraceae destaca-se 

pela presença de sesquiterpeno lactona, armazenamento de oligossacarídeos através do 

composto inulina, presença de poliacetilenos (em geral), óleos terpenoides aromáticos, 

alcaloides, presença de lactíferos e canais resiníferos (JUDD et al., 1999). 

A classificação mais atualizada das angiospermas denomina-se APG (Angiosperm 

Phylogeny Group = Grupo de Filogenia das Angiospermae). Nas taxonomias antigas, 

especialmente as que utilizam apenas dados morfológicos, o modo de inferir sobre a relação 

entre grupos torna-se muito difícil. A APG baseia-se em análises cladísticas a partir de 

estudos moleculares, especialmente dos genes ribossomal DNAr 18S, cloroplastidial rbcL 

relacionado à síntese de rubisco, uma das substâncias responsáveis pela fotossíntese, e atpB, 

gene envolvido na síntese do ATP. Mais especificamente, em clados mais derivados, foram 
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também utilizadas sequências do genoma cloroplastidial como o gene matK, responsável pelo 

processamento do RNAm, e o gene ndhF, cujo produto está envolvido na desidrogenase do 

NADH, além de três sequências não transcritas (APG, 2003; 2009). 

As análises comparativas dessas sequências refletem mais nitidamente relações 

filogenéticas entre os táxons, permitindo a construção apenas de grupamentos monofiléticos. 

A família Asteraceae é uma das 11 famílias da ordem Asterales, a qual junto com Aquifoliales 

e Escalloniales ocupam uma posição basal em relação a Bruniales, Apiales, Paracryphiales e 

Dipsacales, formando a subclasse Campanulide. Esta subclasse pertence ao clado Asteridae, o 

qual ocupa uma posição derivada entre as Eudicotiledôneas (Core Eudicots) (APG, 2009). 

Dentro da família Asteraceae, as primeiras classificações propostas basearam-se 

apenas na subdivisão em tribos. Posteriormente, foi proposta a divisão em subfamílias, como 

por exemplo, nas modificações propostas por Carlquist (1976) e Wagenitz (1976), os quais 

subdividiram em Asteroideae e Cichorioideae. Esta classificação ficou totalmente obsoleta 

com estudos moleculares de DNA cloroplastidial (DNAcp) realizados por Jansen e Palmer 

(1987), os quais descreveram que dentro de Asteraceae alguns grupos compartilhavam com 

outras plantas o DNAcp, enquanto outros apresentavam uma inversão na sequência. Este foi 

um dos principais critérios para posteriormente Bremer (1994) consolidar uma nova 

classificação com três subfamílias, das quais uma mais primitiva (Barnadesioideae) não 

portadora da inversão, e duas outras portadoras (Cichorioideae e Asteroideae). 

Adicionalmente, esta classificação constou com 17 tribos e 1.535 gêneros. 

A classificação mais atual para Asteraceae advém de vários estudos de filogenia, os 

quais foram agrupados em uma superárvore por Funk et al. (2009). A partir destas análises, a 

manutenção da história evolutiva foi observada em 12 subfamílias, 49 tribos e 1.620 gêneros. 

Apesar da família como um todo ser considerada um grupo monofilético, as relações entre 

níveis taxonômicos inferiores ainda permanecem pouco compreendidas e vários grupos 

polifiléticos ainda permeiam a superárvore. Os próprios autores comentam a necessidade da 

associação de abordagens mais informativas na definição das topologias encontradas, 

incluindo a associação de caracteres moleculares, morfológicos e citogenéticos. 

 

3.2. Distribuição geográfica, centro de origem e evolução das Asteraceae 

 
Uma das principais características da família Asteraceae é a distribuição cosmopolita, 

podendo ser encontrada nos mais variados tipos de ambientes, que inclui desde desertos até 

altas montanhas, com exceção apenas do hábitat aquático. Sobrevive desde ambientes secos a 

alta umidade, tendo um expressivo número de espécies nas regiões temperadas e tropicais. Os 
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continentes de maiores destaque são o asiático e o europeu, embora, em alguns locais sua 

abundância seja notável, destacando-se sudeste dos Estados Unidos, México, sudeste do 

Brasil, Andes, Mediterrâneo, regiões sudeste e central da Ásia, sul da África e Austrália 

(BARROSO, 1991; BREMER, 1994; JUDD et al., 1999). 

No que tange aos períodos geológicos, admite-se a origem no início do Cretáceo ou 

Oligoceno, após a separação de Gonduana na parte ocidental, sendo o Oligoceno responsável 

pela maior abundância do grupo, identificado pelo grande número de pólens fossilizados. O 

local mais provável para centro de origem da família delimita-se no sul do Brasil, ou norte dos 

Andes, devido ao grande número de clados basais na América do Sul (BARROSO, 1991; 

BREMER, 1994). 

A associação do estudo de fósseis com o surgimento e dispersão do grupo revela 

pontos importantes. Primeiramente, a descoberta do centro de origem na América do Sul no 

período Oligoceno inferior, sendo identificadas impressões foliares e arquênios. 

Posteriormente, no Mioceno superior uma abundância de estruturas de Asteraceae foi 

encontrada por toda Europa, caracterizando seu rápido estabelecimento, decorrente de seu alto 

sucesso evolutivo, bem como grande capacidade de dispersão. No Mioceno inferior a 

ocorrência de um capítulo sugere que esta família se diferenciou rapidamente, apresentando 

morfologia semelhante às espécies atuais. A marcante presença na região mediterrânea, tanto 

após o surgimento indicado pelo registro fóssil, quanto na atualidade pelo alto número de 

representantes aponta essa região como um dos centros de diversificação da família 

(BARROSO, 1991; BREMER, 1994). 

Em relação aos principais grupos que deram origem das Asteraceae, Barroso (1991) 

ressalta a família Calyceraceae e um complexo formado pelas ordens Dipsacales e Rubiales 

como basais de todas as Asteridae. Campanulaceae também se destaca na proximidade com 

Asteraceae, de forma a originar a superordem Asteriflorae pela classificação de Cronquist 

(1981). As principais características que unem Asteraceae e Campanulaceae são em nível 

bioquímico, em que ambas apresentam inulina, não possuem tanoides nem compostos 

iridoides (BARROSO, 1991). Dentre as tribos de Asteraceae, Cynareae e a Heliantheae 

destacam-se pela presença de caracteres mais primitivos, sendo descritas por Barroso (1991) 

como prováveis ancestrais de todas as outras tribos dessa família. 

No Brasil, cerca de 300 gêneros e aproximadamente 2.000 espécies têm distribuição 

em todo território brasileiro, especialmente nas regiões áridas, que detém maior diversidade 

de espécies (SOUZA e LORENZI, 2005). Um trabalho que destaca a importância dessa 

família no Brasil foi desenvolvido por Almeida et al. (2005), que contabilizaram asteráceas 

remanescentes de cerrado no estado de São Paulo, sendo identificadas 399 amostras, das quais 
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40% foram de espécies raras. Além disso, 11% das espécies identificadas nesse trabalho não 

tinham sido registradas em estudos anteriores. Estes resultados evidenciam a importância das 

asteráceaeas na biodiversidade brasileira. 

 
3.3. Importância econômica no Brasil e no mundo 

 
Uma grande importância econômica da família trata de seu valor ornamental, devido à 

beleza de suas inflorescências, destacando-se: cravo-de-defunto (Tagetes patula), capitão 

(Zinnia elegans), alegria-de-jardim (Bidens sulfurea (Cav.) Sch.Bip.), calêndula ou 

malmequer (Calendula officinalis), rainha-margarida (Callistephus chinesis) e margarida 

(Leucanthemum vulgare Lam.), onde se notifica muito desses indivíduos cultivados em 

jardins (SOARES et al., 2004). 

O uso de plantas medicinais e fitoterapia têm crescido muito nos últimos anos no 

mundo. A família Asteraceae também se destaca nesta categoria. No circuito de plantas 

medicinais e aromáticas de Belo Horizonte (2005), foram descritas as seguintes espécies: 

assa-peixe (Vernonia polyanthes), candeia (Eremanthus erytropappus), carqueja (Baccharis 

trimera), guaco (Mikania glomerata) e marcela (Achyrocline satureoides). No Rio de Janeiro, 

estudos de etnobotânica desenvolvidos por Azevedo e Silva (2006) verificaram a 

comercialização de 17 espécies da família Asteraceae em mercados e feiras-livres, sendo a 

família de maior predominância no estudo. 

Um grande problema entre as espécies medicinais comercializadas nas feiras-livres e 

mercados ocorre devido a não confirmação científica da sua eficácia, de forma que o remédio 

homeopático tomado pode ser prejudicial. São exemplos de espécies tóxicas comercializadas 

como medicinais: losna (Artemisia absinthium), catinga-de-mulata (Tanacetum vulgare), 

bardana (Actium minus), artemisia (Artemisia vulgaris) e arnica (Arnica montana) (GOMES 

et al., 2001). 

Além do valor medicinal, para algumas plantas têm-se observado outra característica 

que acresce sua importância: sua ameaça de extinção. Por exemplo, na lista do IBAMA (2010) 

(Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis) de plantas 

medicinais ameaçadas de extinção encontram-se listadas as espécies Lychnophora ericoides e 

Vernonia aurea. 

O uso alimentício de asteráceas tem destaque nas espécies de girassol (Helianthus 

annus L.), alface (Lactuca sativa L.), chicória (Cichorium sp.), alcachofra (Cynara 

cardunculus L.), dente-de-leão (Taraxacum officinalle F.H. Wigg) e cardo-de-ouro (Scolymus 

hispanicus L.). Seu cultivo tem sido cada vez maior, visto que possuem um alto teor nutritivo 
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e uma grande facilidade de manejo (DEMPEWOLF et al., 2008). Krarup (2006) comenta 

sobre a necessidade de uma reeducação alimentar, tendo em vista os malefícios das comidas 

industrializadas consumidas no mundo, aumentando os níveis de colesterol, gordura e 

açúcares sanguíneos, levando a muitas doenças cardiovasculares, e em especial ao número de 

pessoas com obesidade. Na família Asteraceae, destacam-se a alface e a alcachofra, as quais 

contém resveratrol e silimarina, responsáveis pela proteção do sistema vascular e redução dos 

problemas hepáticos respectivamente, bem como compostos fenólicos (antioxidantes) e 

sesquiterpenos (sedativos), presentes de uma forma geral em toda família. 

Em decorrência da facilidade na dispersão e ampla plasticidade adaptativa, várias 

espécies são consideradas invasoras (ALEXANDER et al., 2009), a exemplo de Chondrilla 

juncea L., Leontodon incanum Schrank, Tolpis barbata (L.) Gaertner e Prenanthes purpurea 

L. (WEBER, 2003). Contudo, no gênero Sonchus, observa-se um impacto negativo ainda 

mais acentuado, visto que seus representantes chegam a causar danos na agricultura mediante 

sua capacidade em armazenar vírus prejudiciais ao cultivo da alface (CHAVES et al., 2007). 

 

3.4. Considerações gerais sobre sistemática com ênfase na citotaxonomia em 

Asteraceae 
 

Sob o ponto de vista citogenético, Asteraceae tem sido bem estudada pela coloração 

convencional, com vários trabalhos reportando números cromossômicos, como por exemplo, 

uma sequência de artigos iniciados por Raven et al. (1960) intitulado Chromosome Numbers 

in Compositae I, a qual se encontra na 18º edição publicada por Carr et al. (1999). No que 

tange à organização dessas informações, dois sites destacam-se na disponibilidade desses 

dados que são o Index to Plant Chromosome Numbers (IPCN), procedente do Missouri 

Botanical Garden (http://mobot.mobot.org/W3T/ Search/ipcn.html) e outro mais específico 

intitulado Index to Chromosome Numbers in Asteraceae (ICNA) (http://www.lib.kobe-

u.ac.jp). 

De uma forma geral, na família Asteraceae pode ser observada uma grande amplitude 

de número cromossômico, incluindo espécies com 2n = 4, como Haplopappus gracilis e 

Brachycome lineariloba, a 2n = 220, em Melanthera aspera, sendo esta dodecaploide. No 

entanto, cerca de 80% das espécies descritas possuem números entre 2n = 8 e 2n = 36, sendo x 

= 9 o número modal, com mais de 30% dos registros (WATANABE et al., 2007). 

Gruenstaeudl et al. (2009), com base em dados de morfologia e sequenciamento, referem  este 

número como básico para a família. 
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3.4.1. Subfamília Carduoideae com ênfase em Cynara cardunculus L. 
 

A alcachofra cultivada, previamente denominada Cynara scolymus L. foi identificada 

como derivada da espécie selvagem Cy. cardunculus L., devido principalmente a 

características morfológicas (ZOHARY e BASNIZKY, 1975). Porém, com o advento das 

técnicas moleculares, a taxonomia do gênero sofreu alterações e atualmente ambas as espécies 

foram consideradas como uma única Cy. cardunculus L., com diversas variedades, entre elas 

var. sylvestris (Lamk) Fiori, var. sativa Moris, var. scolymus (L.) Fiori, spp. scolymus (L.) 

Hegi e var. altilis DC (SONNANTE et al., 2007). Além das recentes modificações ocorridas 

dentro do gênero, existem problemas com relação ao posicionamento da subtribo Carduinae 

dentro da tribo Cardueae, pois ainda não está claro se realmente Carduinae e Centaureinae 

formam um grupo monofilético, ou trata-se de uma segregação de um dos grupos, gerando um 

agrupamento parafilético (HÄFFNER e HELLWIG, 1999; GARCIA-JACAS et al., 2002; 

ROBBA et al., 2005). 

Os dados citogenéticos anteriores apenas confirmam o número básico de x = 17 para 

todo o gênero Cynara (tribo Cardueae, subtribo Carduinae) (DALGAARD, 1991). 

Posteriormente, o mesmo número foi proposto para toda a subtribo Carduinae por Häffner 

(2000), o qual sugere que este número foi provavelmente decorrente de poliploidia, formando 

n = 18, com disploidia descendente originando n = 17. A subtribo Carduinae difere da 

Centaureinae pela maioria das espécies desta última apresentar x = 9, sendo as variações 

numéricas sugeridas principalmente devido a poliploidia e disploidia (HELLWIG, 1994; 

ROMASCHENKO et al., 2004). O estudo cariológico do gênero Cirsium, pertencente à 

mesma subtribo de Cynara, corrobora o número de 2n = 34 (MELAHAT et al., 2008).  

Com relação à quantidade de DNA, observam-se de modo geral valores reduzidos para 

o grupo, como 5,28 pg de DNA para Cy. cardunculus subsp. scolymus e 4,24 e 4,84 pg, para 

Galactites tormentosa (2n = 22) e Carduus nutans (2n = 16), respectivamente, as quais são 

espécies pertencentes a gêneros muito próximos, porém com números diploides diferentes 

(MAGGINI et al., 1988). 

Dados da FISH neste grupo foram obtidos para o gênero Centaurea L. nas espécies Ce. 

phrygia (2n = 2x = 22), Ce. jacea (2n = 4x = 44) e Ce. oxylepis (2n = 4x = 44). Neste caso, a 

espécie diploide apresentou três pares de DNAr 45S e um de 5S, enquanto nas poliploides 

observaram-se seis pares de 45S e dois de 5S (DYDAK et al., 2009). Para os gêneros 

Amphoricarpus Spruce ex Miers, Chardinia Desf., Siebera J.Gay e Xeranthemum L, maiores 

variações cromossômicas foram descritas, caracterizando este grupo como de evolução 

complexa. Entre os exemplos, destaca-se a poliploidia entre a espécie diploide X. 
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longipapposum (2n = 2x = 14) e a tetraploide X. inapertum (2n = 4x = 28), as quais não 

apresentam variação no número de sítios de DNAr, sendo quatro de 45S e dois de 5S 

(GARNATJE et al., 2004).  

Em relação aos dados de fluorocromos, Garnatje et al. (2004) e Dydak et al. (2009) 

evidenciaram apenas bandas CMA coincidentes com as RONs, não sendo descritas bandas 

DAPI. Os autores comentam a possibilidade de que a ausência de heterocromatina rica em AT 

seja uma condição ancestral para esta subfamília. 

 
 
3.4.2. Subfamília Asteroideae com ênfase nas espécies Leucanthemum vulgare Lam., e 

Bidens sulphurea (Cav.) Sch.Bip. 
 

Tanto Leucanthemum como Bidens apresentaram significativas modificações na 

taxonomia. A primeira descrição de Chrysanthemum por Lineu corresponde atualmente a 

Chrysanthemum sensu lato, composta de 12 subtribos, 108 gêneros (entre os quais 

Leucanthemum) e 1.741 espécies. Na atual classificação, em Coreopisidae, Bidens separa-se 

em três clados, com diferentes graus de afinidade com os gêneros Thelesperma, e Coreopsis 

(FUNK et al., 2009; MASUDA et al., 2009). 

Em relação à citogenética, os dois gêneros diferem quanto ao número básico, sendo x 

= 9 para Leucanthemum e x = 12 para Bidens. No caso de Leucanthemum, o número encontra-

se conservado em relação à família (ZHAO et al., 2009). Por outro lado, em Bidens a 

mudança provavelmente advém de disploidias compartilhadas por outros gêneros próximos 

como Coreopsis (TURNER, 1960), com amplitude de x = 9 a x = 14, e Comos, com x = 10 a x 

= 18 (STROTHER E PAENERO, 2001). 

Os gêneros Bidens (FACHINETTO et al., 2008) e Leucanthemum (ZHAO et al., 2009) 

se inserem em grupos com intensos eventos de poliploidia. Embora B. sulphurea apresente 

invariavelmente 2n = 24 (JOSE E MATHEW, 1995), outras espécies, como B. subaltermans e 

B. alba, mostraram ambas 2n = 48, enquanto B. pilosa revelou números de 2n = 36, 48, 54 e 

72 (GROMBONE-GUARATINI et al., 2006; FACHINETTO et al., 2008). Apesar da 

variabilidade numérica observada para o gênero, a maioria das espécies apresenta 2n = 24 

(ROBINSON et al., 1981). 

No complexo formado pela espécie Leuchanthemum vulgare, também foi encontrada 

uma ampla variação citogenética com 2n = 18, 36, 54 (BOCHER e LARSEN, 1957) e 2n = 72 

(LIPPERT e HEUBL, 1989), sendo 2n = 36 com o maior número de registros (INCEER E 

HAYIRLIOGLU-AYAZ, 2007). Estes autores ressaltaram a importância da associação entre a 
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diversidade ecológica e divergência genética encontrada na compreensão dos processos 

evolutivos dentro dessa espécie. 

Com relação ao tamanho cromossômico, tanto em Leucanthemum como em Bidens as 

médias assemelham-se com cerca de 4,0 µm (WILCOX, 1982; GROMBONE-GUARATINI 

et al., 2006). Cromossomos maiores puderam ser observados em espécies de Chrysanthemum 

senso lato, como na espécie Tanacetum kittaryanum (C.A. Mey.) Tzvel. (2n = 36), com 

cromossomos alcançando até 10,13 µm (Zhmyleva e Kondo, 2006). No entanto, em tribos 

mais basais desta subfamília, como Inuleae, a média de tamanho cromossômico correspondeu 

a menos de 2,0 µm na maioria das espécies analisadas por Badr et al. (1997). 

Diversos trabalhos de FISH foram realizados nesta subfamília, inicialmente pela 

importância econômica do girassol (espécie Helianthus annuus), o qual apresenta três pares 

cromossômicos portadores de DNAr 45S (CUELLAR et al., 1996), sendo estas análises 

posteriormente estendidas a várias espécies próximas do mesmo gênero (GARCIA et al., 

2010). Enquanto todas as outras subfamílias analisadas apresentaram DNAr 45S e 5S em 

sítios separados, observou-se em vários representantes de Asteroideae que o gene de DNAr 

5S pode encontrar-se inserido entre os genes 18S e 26S (partes integrantes do DNAr 45S). 

Este padrão conhecido como colocalização aparenta ter surgido por volta de 35 milhões de 

anos atrás, encontrando-se presente nas tribos Anthemidaea, Gnaphaelieae e Heliantheae 

(GARCIA et al., 2010).  

De acordo com vários dados descritos de Chrysanthemum, El-Twab e Kondo (2007a) 

descreveram três padrões distintos acerca da presença e localização de genes de DNAr no 

cariótipo. No primeiro, o DNAr 45S e 5S são independentes e localizados em cromossomos 

separados, no segundo estes também estão independentes, mas ocupam o mesmo cromossomo, 

podendo localizar-se no mesmo braço ou em braço diferente, enquanto no terceiro tipo ocorre 

a colocalização entre ambos DNAr. Estas diferenças indicaram que no processo de especiação 

muitos rearranjos cromossômicos podem ocorrer formando novos citotipos. Os dados de 

FISH em Chrysanthemum promoveram informações úteis na indicação de marcas 

cromossômicas importantes, colaborando para o entendimento da sistemática, taxonomia, 

evolução e para seu melhoramento. 

Para tentar compreender as alterações cromossômicas durante a evolução reticulada El 

Twab e Kondo (2007b) fizeram análises citogenéticas de híbridos artificiais. Em um primeiro 

experimento foram cruzadas as espécies Chrysanthemum boreale (2n = 18, com seis sítios de 

DNAr 45S e dois de DNAr 5S) e C. vestitum (6n = 54, com 10 sinais de DNAr 45S e oito de 

DNAr 5S). Embora o resultado esperado fosse de oito sítios de DNAr 45S (três+cinco) e 

cinco de DNAr 5S (um + quatro), foram visualizados no híbrido seis sinais de 45S e oito de 
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DNAr 5S. Os autores sugeriram que essas diferenças entre o resultado esperado e o observado 

devem se tratar de rápidas modificações genômicas devido a processos de translocação e 

deleção cromossômica logo após o processo de hibridação. Adicionalmente, os mesmos 

autores evidenciaram através de GISH que 18 cromossomos do híbrido apresentaram 

homologia tanto com C. borale quanto com C. vestitum, enquanto dois cromossomos 

mostraram translocação entre os dois genomas. 

 
 
3.4.3. Subfamília Cichorioideae – Cichorieae 
 

Entre os grupos com conflito na taxonomia dentro de Cichorieae destacam-se toda a 

subtribo Sonchinae, em que foi mostrada, a partir de análise com matK e ITS, uma subdivisão 

em 10 clados, na qual o gênero Sonchus está presente em cinco deles, evidenciando 

claramente tratar-se de um grupo polifilético (KIM, 2007). Além disso, agrupamentos 

conflitantes baseados em estudos de sequenciamento foram observados, como Prenanthes 

pendulata (subtribo Hypochaeridinae), que foi agrupada junto aos gêneros Sventenia Font 

Quer, Babcokia Boulos e Sonchus (subtribo Sonchinae). De modo semelhante, P. altissima foi 

situada próxima a Ta. officinale (subtribo Crepidinae), e P. purpurea comportou-se como 

clado irmão dentro de ambas subtribos Sonchinae e Crepidinae (KIM et al., 1996). Os dados 

de sequenciamento com ndhF também evidenciaram que os gêneros Tolpis (subtribo 

Cichoriinae) e Taraxacum ainda tem problemas taxonômicos, uma vez que To. capensis 

agrupou-se com Taraxacum e To. staticifolia com Crepis (subtribo Crepidinae) (PARK et al., 

2001). 

O gênero Leontodon também foi bastante modificado taxonomicamente. Pouco depois 

que Lineu fez a primeira classificação para o gênero, descobriu-se que na verdade tratava-se 

de vários grupos que correspondem na atualidade a quatro gêneros: Hypochaeris, 

Helminthotheca, Picris e Leontodon (BREMER, 1994). Wider (1975) subdividiu Leontodon 

em dois subgêneros: subg. leontodon e subg. oporinia. Mais recentemente, Samuel et al. 

(2006), analisando dados de sequenciamento, evidenciaram que Leontodon subg. leontodon 

comporta-se como grupo irmão de Picris e Helminthotheca, enquanto Leontodon subg. 

oporinia forma um clado basal entre todos os quatro gêneros, indicando que a classificação é 

difilética. 

Dentro do gênero Cichorium, a taxonomia também sofreu várias modificações. 

Inicialmente, cerca de 30 espécies foram inseridas no gênero, porém quando estudos mais 

minuciosos foram realizados, foram sugeridas apenas três (TUTIN et al., 1976; PIGNATTI, 

1982) e sete espécies (WAGENITZ e BEDARFF, 1989). Mais recentemente, Kiers et al. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
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(2000) descreveram seis espécies para o gênero, reconhecendo C. calvum Sch. Bip., C. 

pumilum Jacq., C. spinosum L. e C. bottae A. Deflers., sendo as demais consideradas como 

sinonímias ou subspécies de C. endivia ou C. intybus. 

 
 
3.4.3.1. Evolução cromossômica no processo de divergência genética dentro de Cichorieae 
 

Nesta subfamília, o número básico de x = 9 proposto para toda família 

(GRUENSTAEUDL et al., 2009) encontra-se bem distribuído dentro de grande parte das 

espécies analisadas citogeneticamente. Em Cichorium, os dados citogenéticos para C. endivia 

(RICK, 1953), C. intybus (RICK, 1953; DOBES et al., 1997), C. intybus var. intybus 

(LÖVKVIST e HULTGÅRD, 1999) e C. spinosum L. (BRULLO, et al., 1977; 

MONTMOLLIN, 1986) mostraram apenas o número diploide de 2n = 2x = 18, número que 

remete a uma informação comum para muitos grupos próximos, como Agoseris Raf., 

Catananche L., Dendroseris D. Don, Hieracium L., Lactuca L., Malacothrix DC., 

Rothmaleria Font Quer, Sonchus L. e Tolpis Adans ressaltando a conservação desta 

característica ao longo da evolução (BREMER, 1994). 

No gênero Sonchus, as variações numéricas existentes ocorrem principalmente devido 

a eventos de poliploidia, os quais podem ocorrer não apenas como variação interespecífica, 

mas também como intraespecífica a exemplo de So. asper com 2n = 18 e 2n = 36 (CARR et 

al., 1999) ou So. oleraceus, com 2n = 32 e 2n = 64 (GEMEINHOLZER E FAUSTMANN, 

2005). Em So. oleraceus destaca-se ainda que a ausência de x = 9 deve-se ao fato de uma 

anfidiploidia derivada de So. asper (2n = 18) e So. tenerrimus (2n = 14) como proposto por 

Stebbins et al. (1953) e reafirmado por Mejías e Andrés (2004). 

Alguns grupos têm poucas variações citogenéticas descritas, como a subtribo 

Scolyminae e o gênero Prenanthes. Em Scolyminae existem quatro gêneros, três deles, 

Hymenonema, Catananche e Gundelia baseiam-se em x = 9. Por outro lado, Scolymus, o mais 

derivado da subtribo, apresenta uma disploidia com x = 10, diferindo dos demais por uma 

nítida variação intragenérica (LACK et al., 1980; NERSEYN e NAZAROVA, 1989). No 

gênero Prenanthes existe uma subdivisão baseada em variações intraespecífica que separam 

dois subgêneros: subg. Prenanthes com x = 9 e subg. Nabalus com x = 8 (MILSTEAD, 1964). 

Entre os gêneros de maior diversidade citogenética encontra-se Leontodon, em que a 

citotaxonomia foi de fundamental importância para o entendimento das relações entre seus 

indivíduos. O gênero Leontodon subdvide-se em dois subgêneros: subg. Leontodon e subg. 

Oporinia. Dentro do subg. Leontodon ainda podem ser divididas duas seções: sect. Leontodon, 

com número básico provavelmente mais primitivo de x = 7 e sect. Asterothrix, abrigando 
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espécies com 2n = 8 e 2n = 22, sendo estes últimos provavelmente híbridos entre x = 7 e x = 4, 

formando x = 11 (ROUSI,1973; PITTONI, 1974; SAMUEL et al., 2006). Por outro lado, no 

subg. Oporinia foram descritos os numero básicos de x = 6 e x = 5 (IZUZQUIZA e FELINER, 

1991). Corroborando com a primitividade do x = 5, este parece ser o número ancestral para os 

gêneros Picris (SLOVÁK et al., 2007), Helminthotheca (OBERPRIELER e VOGT, 1993) e 

provavelmente Hipochaeris (CERBAH et al., 1998). 

Duas espécies destacaram-se pela presença de poliploidia: Chondrilla juncea e 

Taraxacum officinale. Em Ch. juncea, a descrição de 2n = 15 (BERGAN 1950; 1952) e 2n = 

20 (CHEPINOGA et al. 2009), baseada em x = 5 foi confirmada por outras espécies do 

gênero, como Ch. ambigua, com 2n = 10 nos indivíduos diploides, e 2n = 15 e 2n = 20, em 

indivíduos poliploides (BERGMAN, 1950 e 1952; PARRA et al., 1998). Em Ta. officinale, a 

série poliploide baseia-se em x = 8, com indivíduos diploides, triploides, tetraploides e 

hexaploides, sendo o citotipo triploide o mais frequente (RICHARDS, 1973; BAARLEN et 

al., 2000; KASHIN et al., 2003; SATO et al., 2007a) 

Apesar da triploidia proporcionar erros meióticos como trivalentes na meiose I e 

formação de gametas anormais estas espécies não apresentaram problemas reprodutivos, e por 

isso têm sido alvos de estudos para compreender quais fatores promovem esta compensação, 

sendo encontrados três principais: a diplosporia, a agamospermia e a apomixia. A diplosporia 

está associada à formação de gametas não reduzidos. Em Taraxacum a diplosporia advém da 

formação de núcleos de restituição, os quais são formados com a fusão dos núcleos logo após 

a primeira divisão meiótica. Como resultados da diplosporia são visualizadas díades, ao invés 

de tétrades, com o mesmo número de cromossomos da planta mãe. A agamospermia significa 

que as flores podem originar sementes normais sem a necessidade de polinização. Nos 

poliploides, é comum que a agamospermia ocorra na formação de todas as sementes. A 

apomixia, por sua vez, é uma estratégia de reprodução vegetativa a partir da formação de 

embriões de células não reduzidas do gametófito (BAARLEN et al., 2000; VIJVERBERG et 

al., 2010). Estes autores admitem que essas estratégias reprodutivas podem estar amplamente 

distribuídas em outras espécies da família, e correspondem a um dos fatores do sucesso 

evolutivo do grupo. 

Embora a maioria dos trabalhos tenha relatado apenas o número cromossômico das 

espécies estudadas, alguns promoveram um estudo mais detalhado dos cariótipos, como 

Dalgaard (1986), que descreveu três cromossomos satelitados no cariótipo de Tolpis barbata, 

e dois em So. oleraceus. Estudos posteriores realizados por Mejías e Andrés (2004) apenas no 

gênero Sonchus, descreveram para So. oleraceus, So. asper e So. microcephalus dois pares 

satelitados em cada uma das espécies. Estes autores também analisaram a morfologia dos 
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cromossomos nestas três espécies, sendo observada a predominância da morfologia 

metacêntrica, com alguns submetacêntricos e um par telocêntricos em cada uma das espécies. 

Estes autores comentaram ainda sobre a dificuldade de descrição da morfologia e visualização 

dos satélites, devido ao pequeno tamanho dos cromossomos. 

Em relação à Taraxacum, uma característica levada em consideração nas análises do 

gênero foi o número e a localização do satélite. Mogie e Richards (1983) e Krahulcová (1993) 

relataram um satélite intersticial no braço longo em várias espécies deste gênero, sugerindo 

que a presença deste cromossomo corresponderia a uma característica primitiva para o gênero. 

Analisando o cariótipo de seis espécies diploides de Taraxacum (2n = 16), Sato et al. (2007b) 

descreveram para cinco delas os pares cromossômicos 1 e 4 com constrição secundária 

intersticial no braço longo, e T. maruyamanum Kitam, apenas no par 1, salientando evento de 

alteração no número de satélite dentro do gênero. 

Apesar do grande número de trabalhos envolvendo a descrição do número diploide de 

T. officinale, apenas o de Sato et al. (2007a), se deteve em aferir o tamanho e a morfologia 

dos cromossomos. Estes autores encontraram dois tipos de fórmulas cariotípicas dependendo 

se os indivíduos eram autotriploides (1M+17mcs+3sm+3smcs) ou alotriploide 

(4M+11m+1mcs+6sm+2smcs). Em relação à morfologia cromossômica de outras espécies, 

Kokubugata et al. (2002), Sato et al. (2007b), Aquaro et al. (2008), e Peruzzi et al. (2009), 

descreveram a maioria do tipo metacêntrica, com alguns submetacêntricos. Analisando o 

conteúdo de DNA, Závesky et al. (2005) verificaram uma significativa variação de 1C = 0,87 

pg, nas espécies T. linearisquameum e T. brachyglossum, a 1C = 1,73, em T. albidum, o que 

significa quase o dobro de DNA para cada genoma haploide. Estes autores comentaram que a 

variação do conteúdo de DNA sem a variação do número cromossômico pode estar atrelada a 

pequenas transformações cariotípicas. 

 

 

3.4.3.2. Diferenciação da cromatina na subfamília Cichorioideae 
 

Entre os trabalhos mais importantes dentro dos grupos mais basais desta subfamília, 

tem-se o do gênero Tragopogon. Este grupo caracteriza-se por uma evolução recente, na qual 

três espécies (T. dubius Scop., T porrifolius L. e T. pratensis L.) foram ancestrais diploides 

(2n = 12) de duas espécies (2n = 24) alopoliploides (T. mirtus Ownbey e T. miscellus 

Ownbey). Em relação à distribuição do DNAr foi observado que T. dubius e T. pratensis 

apresentaram apenas um par de sítios de DNAr 45S e 5S, ambos no mesmo cromossomo, 

porém o sítio de DNAr 45S localizou-se na região terminal do braço curto e o DNAr 5S na 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
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intersticial do braço longo. Em T. porrifolius foram observados dois pares de sítios de DNAr 

45S e 5S, sendo um cromossomo conservado com 45S e 5S, e o par 4 e 6 portadores de DNAr 

45S e 5S, respectivamente. Nos alopoliploides, houve uma transmissão direta do número e 

localização dos sítios de DNAr (PIRES et al., 2004). 

Vale salientar neste caso de Tragopogon, que apesar da similaridade citogenética, 

estudos moleculares como análise de isoenzimas, marcadores moleculares dos tipos ITS, ETS, 

DNAcp e avaliação da expressão gênica por Slot blot, revelaram uma origem múltipla de 

diferentes genomas parentais. Com a presença de diferentes sequencias para uma mesma 

espécie de T. mirtus e T. miscellus, pode ser admitida uma evolução em concerto. Este tipo de 

evolução em concerto consiste da homogenização das sequências gênicas dentro da espécie e 

heterogenização entre outras espécies (SOLTIS et al., 2004). Estudos posteriores realizados 

por Lim et al. (2008) identificaram por meio de GISH que indivíduos de T. mirtus e T. 

miscellus apresentaram várias alterações, como monossomias, trissomias uniparentais, 

translocações intergenômicas e variações no número de cópias e expressão de DNAr.  

Nos estudos realizados por Matoba et al. (2007) em Lactuca, foram analisados a alface 

cultivada (Lactuca sativa) e três espécies selvagens, as quais apresentaram a forma 

conservada 2n = 18, quatro sítios de DNAr 45S e dois de DNAr 5S, sendo um par 

cromossômico portador de ambos DNAr 45S e 5S. Em Hieracium transylvanicum, foi 

descrito um padrão semelhante àquele de Lactuca, com número diploide conservado de 2n = 

18, quatro sítios de DNAr 45S e dois 5S, sendo um par portador dos dois tipos de DNAr 

(TOMASZ et al., 2010). No caso de Hypochaeris, existe uma maior amplitude de variação 

cromossômica derivada de vários eventos de alterações cromossômicas como translocações, 

inversões e fusões. Porém, dados sugerem os cariótipos contendo dois sítios de DNAr 45S e 

um de DNAr 5S em cromossomos separados seja o mais basal para este gênero (CERBAH et 

al., 1998; RUAS et al., 2005).  
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Resumo As espécies Cichorium endivia e C. intybus destacam-se como hortaliças de amplo 

consumo mundial. Apesar de sua importância econômica, inexistem quaisquer informações 

sobre as diferentes frações da sua cromatina. Neste contexto, os cromossomos foram medidos, 

sendo gerados mapas cromossômicos para cinco acessos de C. endivia e cinco de C. intybus 

mediante bandeamento com os fluorocromos CMA/DAPI e hibridização in situ fluorescente 

(FISH) utilizando sondas DNAr 45S e 5S. Em todos os acessos foram identificados o mesmo 

número cromossômico de 2n = 18. Nos acessos de C. endivia, o bandeamento com os 

fluorocromos revelou seis bandas proximais CMA++/DAPI- colocalizadas com os sítios de 

DNAr 45S. Em relação ao DNAr 5S, o par cromossômico 8 mostrou um sítio subterminal no 

braço curto, enquanto um segundo sítio foi observado no par 3, próximo à região 

organizadora de nucléolo (RON). Como variação interespecífica, C. intybus apresentou 

bandas CMA++/DAPI- e DNAr 45S colocalizadas nas regiões proximais apenas dos pares 1 e 

3. O sítio de DNAr 5S foi localizado na região subterminal do braço curto do par 8, sendo 

caracterizado como CMA+/DAPI-. Em contraste aos outros acessos, C. intybus L. var. 

foliosum cv. Zoom Hegi apresentou uma variação intraespecífica envolvendo polimorfismos 

na distribuição dos sítios de DNAr nos pares cromossômicos 3 e 8, ressaltando a presença de 

um cromossomo portador de sítios DNAr 45S e 5S, nas regiões proximal e subterminal, 

respectivamente, as quais foram evidenciadas como CMA++/DAPI-, portando no caso do 

DNAr 5S uma amplificação da heterocromatina constitutiva. Tal fato evidenciou a ocorrência 

de rearranjos cromossômicos nesta cultivar, enfatizando a aplicabilidade de estudos 

citogenéticos como ferramenta valiosa na identificação de variações importantes para o 

entendimento da evolução do gênero e melhor direcionamento de programas de 

melhoramento de suas variedades cultivadas. 

 

Palavras-chave Cariótipo, Cichorieae, cromossomo, hibridização in situ, mapeamento 

citogenético 
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Introdução 

 

A tribo Cichorieae Lam & DC. compreende cerca de 70 gêneros e 1.500 espécies. Destaca-se 

morfologicamente dentro da família Asteraceae pela presença de látex e por apresentar todas 

as flores perfeitas no capítulo. Entre seus membros de maior importância econômica estão a 

alface (Lactuca sativa L.) e as chicórias (incluindo Cichorium intybus L. e C. endivia L.), por 

sua ampla utilização como hortaliças em todo mundo (Bremer 1994; Kilian et al. 2009). 

Embora menos utilizadas do que o alface, estas duas espécies de Cichorium têm ampliado 

suas áreas de cultivo, sendo cada vez mais inseridas na culinária devido às suas características 

nutricionais, medicinais e a seu sabor exótico (Lucchin et al. 2008). 

Aspectos taxonômicos do gênero Cichorium têm sido discutidos desde o século XVIII, 

havendo controvérsias quanto ao número de espécies que o gênero compreende. Alguns 

autores sugeriram que o gênero seja composto de cerca de 30 espécies, enquanto análises mais 

minuciosas na morfologia indicaram apenas três (Tutin et al. 1976; Pignatti 1982) e sete 

(Wagenitz e Bedarff 1989) espécies válidas. Mais recentemente, Kiers et al. (2000) 

descreveram mediante marcadores moleculares seis espécies para o gênero, sendo as demais 

consideradas como sinonímias ou subespécies de C. endivia ou C. intybus. 

A análise de marcadores cromossômicos através dos fluorocromos CMA/DAPI e da 

hibridização in situ fluorescente (FISH), dentro da família Asteraceae tem sido usada como 

ferramenta para citotaxonomia de espécies nativas (Fregonezi et al. 2004), bem como para 

subsidiar o melhoramento genético de espécies cultivadas, como no caso do girassol (Vanzela 

et al. 2002) e da alface (Matoba et al. 2007). Entretanto, os dados citogenéticos existentes 

ainda são restritos a poucas espécies, especialmente quando consideramos a extensa 

biodiversidade da família e sua relevância no contexto evolutivo, como um grupo derivado 

dentro das angiospermas (Watanabe et al. 2007). No que tange aos estudos citológicos prévios 

para C. endivia e C. intybus, destaca-se apenas a identificação do número cromossômico 

(ambas com 2n = 18) mediante coloração convencional (Rick 1953). 

O presente estudo compreendeu dados citogenéticos relativos a 10 cultivares 

comerciais do gênero Cichorium, sendo cinco de C. endivia e cinco de C. intybus, mediante 

coloração com os fluorocromos CMA/DAPI e FISH utilizando sondas DNAr 45S e 5S. Os 

dados mostraram diferenças no número de sítios de DNAr 45S entre as duas espécies e 

variação cromossômica dentro de C. intybus, revelando importantes aspectos para a análise 

evolutiva do grupo e para o estabelecimento de estratégias de melhoramento. 
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Material e métodos 

 

Sementes de cinco acessos de C. endivia e cinco de C. intybus de diferentes procedências 

(Tabela 1) foram germinadas em placas de Petri, coletadas e pré-tratadas em 8-

hidroxiquiloneína 2 mM por 24 h, sendo na primeira hora conservada à temperatura ambiente 

e as demais a 8 °C. Posteriormente, o material foi fixado em Carnoy (etanol: ácido acético, 

3:1, v/v) por 4-24 h à temperatura ambiente e armazenadas a -20 °C (Benko-Iseppon e 

Morawetz 2000). Para preparação das lâminas, as raízes foram digeridas em celulase 2% [p/v, 

‘Onozuka R-10’ (Serva)] e pectinase 20% (v/v, Sigma-Aldrich) por 3 h a 37 °C. Em seguida, 

foram lavadas em água destilada, imersas em ácido acético 60% por 20 min a 37 °C e 

novamente lavadas em água destilada por no mínimo 1 h. A separação e maceração do 

meristema foi feita em ácido acético 60%, e posteriormente, submetida a nitrogênio líquido e 

secagem ao ar. Após três dias à temperatura ambiente, as lâminas foram coradas com CMA 

(Cromomicina A3, 0,5 mg/mL) e com DAPI (4´-6´-diamidino-2-fenilindole, 1 µg/mL) 

segundo Schweizer (1976) e Deumling e Greihuber (1982). Após análise, as lâminas, foram 

descoradas em fixador Carnoy por 30 min, mantidas em etanol absoluto durante 1 h para o 

procedimento sequencial CMA/DAPI–FISH. 

DNA plasmidial das bactérias D2, contendo um fragmento de 400 pb com duas 

unidades de repetição de DNAr 5S, proveniente de Lotus japonicus (Regel) K. Larsen 

(Pedrosa et al. 2002), e R2, com a unidade de repetição de DNAr 18S-5,8S-25S, oriunda de 

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh (Wanzenböck et al. 1997), foi extraído e marcado com 

biotina-11-dUTP (Sigma) e digoxigenina-11-dUTP (Roche), respectivamente, por nick 

translation (Invitrogen).  

Para hibridização in situ fluorescente (FISH) as lâminas receberam lavagens pré e pós-

hibridização de acordo com o descrito por Pedrosa et al. (2002). A desnaturação dos 

cromossomos e das sondas foram efetuadas de acordo com Heslop-Harrison et al. (1991), e 

Jiang et al. (1996), respectivamente, com adaptações. As preparações foram desnaturadas em 

formamida 70% (70% formamida, 20% água e 10% de 20x SSC) a 90 ºC por 10 min. As 

misturas de hibridização consistiram de formamida 50% (v/v), dextran-sulfato 10% (p/v), 2x 

SSC e 2-5 ng/µL de sonda, sendo hibridizadas por pelo menos 18 h a 37 ºC. As sondas 

marcadas com digoxigenina foram detectadas usando antidigoxigenina crescida em ovelha 

conjugado com fluoresceína isotiocianato (FITC; Boehring Mannheim) e amplificadas com 

antiovelha conjugado com FITC (DAKO) em BSA1% (p/v). As sondas marcadas com biotina 

foram detectadas usando antibiotina crescida em camundongo (Dakopatts M743, DAKO) e 

amplificadas com anticamundongo conjugado com tetrametilrodamina (TRITC) 
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(DakoCytomation R0270) em BSA 1% (p/v). Todas as preparações foram montadas em 2 

µg/mL de DAPI em Vectashield (Vector).  

As células foram analisadas em fotomicroscópio Leica DMLB, e as melhores imagens 

capturadas com câmera Leica DFC 340FX, utilizando o programa Leica CW 4000. As 

imagens foram otimizadas em brilho e contraste no Adobe Photoshop CS4 (Adobe Systems 

Incorporated), com resolução de 300 dpi. Nas figuras com CMA/DAPI e DAPI/FITC/TRITC, 

as imagens foram sobrepostas sobre a imagem do DAPI com a opção “Lighten” disponível no 

menu “Level”. As medições cromossômicas foram efetuadas em três metáfases de cada 

acesso utilizando o programa MicroMeasure 3.3 (Reeves 2001 disponível em: 

http://www.colostate.edu/Depts/Biology/MicroMeasure/), e os idiogramas gerados com 

auxílio do programa Adobe Flash CS4 Professional (Adobe Systems Incorporated). A análise 

da morfologia dos cromossomos foi baseada em Guerra (1986), considerando-se a proporção 

entre braço curto e braço longo, sendo metacêntricos resultados iguais ou inferiores a 1,5 e 

submetacêntricos resultados superiores a este valor. 

http://www.colostate.edu/Depts/�
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Tabela 1 Acessos de Cichorium endivia e C. intybus utilizados no presente trabalho com suas procedências, dados citogenéticos de tamanho do 

complemento, média cromossômica e indicação das figuras que ilustram os acessos correspondentes. 

Acesso Procedência 
Tamanho do 
complemento 

(µm) 

Média 
cromossômica 

(µm) 
Figuras 

Cichorium endivia L. Flora-Freyb 45,6 2,53 - 

C. endivia L. subsp. endivia var. endivia IPKc 44.5 2,48 1a-b 

C. endivia L. subsp. endivia var. crispum Lam IPK 46,1 2,56 - 

C. endivia L. subsp. endivia var. latifolium Lam IPK 43,5 2,41 - 

C. endivia L. subsp. divaricatum (Schousb.) P. 
D. Sell IPK 42,8 2,38 - 

C. endivia (média dos acessos) - 44,5 2,47 2a’ 

C. intybus L. Flora-Frey 54,7 3,04 - 

C. intybus L. var. intybus IPK 54,2 3,02 1c-d 

C. intybus L. var. foliosum Hegi IPK 52,4 2,92 - 

C. intybus L. var. foliosum cv. Zoom Hegi Kiepenkerlb 55,3 3,08 1e-f e 2a’’’ 

C. intybus L. var. sativum Lam. & DC. IPK 50,2 2,79 1c-d 

C. intybus (média dos acessos)a - 52,9 2,94 2a’’ 
aValores médios com exceção de C. intybus L. var. foliosum cv. Zoom Hegi. bEmpresa de sementes. cLeibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research. 
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Resultados 
 

Todos os acessos de C. endivia (Fig. 1a-b) e C. intybus (Fig. 1c-f) apresentaram número 

diploide de 2n = 2x = 18, núcleos interfásicos semirreticulados (Fig. 1c) e cariótipo gradativo, 

observando-se uma média cromossômica de 2,47 e 2,94 µm para C. endivia e C. intybus, 

respectivamente. Considerando-se o tamanho do complemento cromossômico, C. intybus var. 

foliosum cv. Zoom destacou-se pelo maior tamanho do complemento (55,3 µm), enquanto C. 

endivia subsp. divaricatum mostrou o menor comprimento (42,8 µm) (Tabela 1). 

A presença de constrições secundárias proximais foi notada nos três maiores pares do 

complemento cromossômico de C. endivia (1, 2 e 3) (Fig. 1a-b), enquanto C. intybus mostrou 

apenas os pares 1 e 3 satelitados (Fig. 1c-d). A morfologia predominante foi metacêntrica, 

com exceção de C. intybus var. foliosum cv. Zoom o qual apresentou o par 7 submetacêntrico 

e polimorfismos cromossômicos envolvendo os pares 3 e 8, com um dos cromossomo de cada 

par submetacêntricos. Devido à proximidade dos acessos de C. endivia (Fig. 2a’) e os de C. 

intybus (Fig. 2a’’), os valores médios de cada espécie foram agrupados em idiogramas únicos. 

Por outro lado, para C. intybus var. foliosum cv. Zoom, pela particularidade de seus 

resultados, foi elaborado um idiograma exclusivo (Fig. 2a’’’). 

A dupla coloração com os fluorocromos CMA/DAPI revelou um padrão de bandas de 

heterocromatina constitutiva fortemente marcada CMA++/DAPI- em ambas as espécies. Nos 

acessos de C. endivia este foi localizado nas regiões proximais do braço curto dos pares 

cromossômicos 1, 2 e 3 (Figs. 1a; 2a’), enquanto em C. intybus foi observado nos pares 1 e 3. 

Adicionalmente, para esta espécie, também foi observada uma tênue banda CMA+/DAPI- na 

região subterminal do braço curto do cromossomo 8 (Figs. 1c; 2a’’). O acesso C. intybus var. 

foliosum cv. Zoom apresentou padrão de bandas semelhante aos demais estudados, no maior 

par cromossômico. Contudo, o par 3 foi heteromórfico, contendo um cromossomo com uma 

banda proximal menor no braço curto e o outro com duas bandas CMA++/DAPI-, uma 

proximal no braço longo e uma subterminal no braço curto. Além disso, o par 8, também 

heteromórfico, consistiu de um cromossomo com uma banda subterminal no braço curto 

CMA++/DAPI- e o outro sem bandas (Figs. 1e; 2a’’’). 

A FISH com sonda de DNAr 45S evidenciou a presença de três pares de sítios 

proximais nos acessos de C. endivia, as quais foram colocalizadas com bandas CMA++/DAPI-. 

Em relação à distribuição de DNAr 5S, um sítio foi observado no braço longo do par 

cromossômico 3, adjacente ao DNAr 45S proximal. O outro sítio foi visível na região 

subterminal do braço curto do cromossomo 8, porém, sem a presença de bandas CMA/DAPI 

(Figs. 1a-b; 2a’). 
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Fig. 1 Células metafásicas dos acessos (a – b) Cichorium endivia subsp. endivia var. endivia (c – d)  C. 

intybus var. intybus, com inserto de C. intybus var sativum e (e - f) C. intybus var foliosum cv. Zoom. 

(a, c, e) Sobreposição de células coradas com os fluorocromos DAPI (azul) e CMA (amarelo). (b, d, f) 

Células hibridizadas com sondas de DNAr 5S (vermelho) e 45S (verde), contracoradas com DAPI. 

Setas indicam as bandas CMA++/DAPI- (a, c, e) e DNAr 45S (b, d, f). Cabeças de seta apontam sítios 

de DNAr 5S (b, d, f), bandas CMA+/DAPI0 (c) e CMA++/DAPI- (e). Insertos em c e d destacam os 

cromossomos portadores de DNAr. Inserto em e e f destacam os cromossomos dos pares 

heteromórficos 3 e 8. Barra em f corresponde a 10 µm. 

 

Em C. intybus, a FISH com sonda de DNAr 45S evidenciou sítios nos pares 

cromossômicos 1 e 3 em região proximal do braço curto. Como observado em C. endivia, 

esses sítios foram colocalizados com bandas CMA++/DAPI-. A FISH com sonda de DNAr 5S 

evidenciou um único sítio na região subterminal do braço curto do par cromossômico 8, 

colocalizada com uma banda CMA+/DAPI- (Figs. 1c-d e 2a’’). 
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Por outro lado, o acesso C. intybus var. foliosum cv. Zoom apresentou 

heteromorfismos envolvendo os pares 3 e 8, com relação à distribuição dos sítios de DNAr, 

diferenciando-se dos demais acessos analisados para a referida espécie. No par 3, um de seus 

homólogos apresentou um sítio de DNAr 45S proximal no braço curto, semelhante aos 

demais acessos. Contudo, o outro cromossomo do par apresentou um sítio de DNAr 45S 

proximal no braço longo e um sítio de DNAr 5S subterminal no braço curto. Por sua vez, um 

cromossomo do par 8 apresentou um sítio subterminal de DNAr 5S bem evidente, o qual não 

foi visualizado em seu homólogo. Todos os sítios de DNAr colocalizaram com bandas 

CMA++/DAPI- (Figs. 1e-f e 2a’’’).  

 
Fig. 2 Representação esquemática dos cromossomos de Cichorium: (a) Idiogramas das espécies C. 

endivia (a’), C. intybus (a”) e C. intybus var. foliosum cv. Zoom (a’’’). Os pares heteromórficos deste 

último acesso estão representados por linhas abaixo de ambos os homólogos. (b) Possíveis eventos 

ocorrido nos pares 3 e 8 de C. intybus como translocação recíproca com fissão (I) e fusão (II) cêntrica, 

na formação do novo citotipo de C. intybus var foliosum cv. Zoom (c). 

Em relação ao padrão de bandas CMA/DAPI não relacionadas à RON, foi possível a 

visualização de bandas CMA0/DAPI+ proximais no braço curto dos pares cromossômicos 5, 6 

e 8 para C. endivia (Fig. 1a, 2a’). Por outro lado, para C. intybus foram observados dois pares 

cromossômicos com bandas proximais e várias pequenas bandas terminais nem sempre 

visíveis, principalmente em cromossomos mais condensados (Fig. 1c, e), as quais, por este 

motivo, não foram representadas no idiograma. Em ambos os casos, após o procedimento de 

FISH, essas bandas aumentaram de intensidade, e até mesmo novas bandas tornaram-se 

evidentes (comparar a coloração DAPI na Fig. 1 entre a; c; e com b; d; f). 
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Discussão 
 

Estudos citogenéticos prévios do gênero Cichorium incluíram apenas contagens de número 

cromossômico para as espécies C. endivia (Rick 1953), C. intybus (Dobes et al. 1997), C. 

intybus var. intybus (Lövkvist e Hultgard 1999) e C. spinosum L. (Montmollin 1986), todas 

relatando o número diploide com 2n = 2x = 18, sem análises detalhadas de cariomorfologia ou 

aplicação de técnicas de bandeamento. O conhecimento do número cromossômico reportado 

remete a uma informação comum para muitos grupos dentro de Cichorioidae, como 

Hieracium L., Lactuca L., Sonchus L. e Tolpis Adans sugerindo ser esta uma característica 

primitiva e conservada ao longo da evolução dessa tribo (Bremer 1994). 

A presença de três pares de sítios de DNAr 45S e dois pares de DNAr 5S em C. 

endivia revelou resultados divergentes daqueles observados em C. intybus, a qual apresentou 

dois pares e um par de sítios de DNAr 45S e DNAr 5S, respectivamente. Esta divergência de 

número de sítios de DNAr difere do relatado para Lactuca (subfamília Cichorioideae, tribo 

Cichorieae; com 2n = 18) em que os autores observaram uma conservação do número de 

sítios de DNAr em quatro espécies do gênero (Matoba et al. 2007). Por outro lado, Pires et al. 

(2004) relataram que no gênero Tragopogon (subfamília Cichorioideae, tribo Cichorieae; com 

2n = 2x = 12) as espécies T. dubius Scop. e T. pratensis L. apresentaram um par 

cromossômico com sítios de DNAr 45S, enquanto que em T. porrifolius L. dois pares foram 

observados. 

A alteração no número de sítios de DNAr entre as duas espécies de Cichorium pode 

estar relacionda a diversos tipos de alterações cromossômicas. Entre os principais exemplos 

de aumento no número de sítios descritos em Asteraceae, pode-se citar a translocação, 

ocorrida de forma natural em Hypochaeris (Cerbah et al. 1998) ou na formação artificial de 

híbridos em Chrysanthemum (El Twab e Kondo, 2006). No sentido da redução do número de 

sítios, observa-se a deleção como principal evento descrito tanto em Hypochaeris (Cerbah et 

al. 1998) como Chrysanthemum (El Twab e Kondo, 2007). Adicionalmente, em Hypochaeris 

foram descritas RONs inativas com sua provável eliminação genômica em espécies derivadas. 

Apesar das duas possibilidades de perda ou ganho de sítios, o aumento numérico torna-se 

mais provável devido à descrição de espécies próximas com dois pares de sítios como 

Lactuca (Matoba et al. 2007) e Hieracium (Tomasz et al., 2010). 

Geralmente, os sítios de DNAr 45S estão localizados nas regiões terminais em 

diferentes representantes das subfamílias de Asteraceae, como observado em Chaptalia 

nutans (L.) Pol. (Mutisioideae) (Fregonezi et al. 2004) e nos gêneros Crepis L. (Fregonezi et 

al. 2004), Hieracium (Tomasz et al. 2010), Lactuca (Matoba et al. 2007), Tragopogon L. 
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(Pires et al. 2004; Garcia et al. 2010) e Vernonia Schreb. (Salles-de-Melo et al. 2010), 

pertencentes à subfamília Cichorieae. 

Apesar do alto número de descrições das RONs terminais em Asteraceae, tanto C. 

endivia quanto C. intybus apresentaram RONs proximais. Estes resultados foram semelhantes 

aos observados em três espécies do gênero Achyrocline (Less.) DC., subfamília Asteroideae, 

com RON proximal no par 10 (Mazzella et al. 2010). Em Hypochaeris L. várias alterações 

cromossômicas tanto estruturais quanto numéricas foram descritas para justificar as alterações 

no posicionamento das RONs (Cerbah et al. 1998; Ruas et al. 2005). A ocorrência de RONs 

proximais, a exemplo do observado em Cichorium, sugere que inversões paracêntricas tenham 

ocorrido ao longo da evolução gerando essa divergência, uma vez que os cariótipos 

permanecem simétricos. Além da semelhança entre os pares 1 e 3, o par 8 (portador de DNAr 

5S) também mostrou-se conservado entre as duas espécies, indicando caráteres úteis em 

futuros estudos de citotaxonomia. 

De acordo com a literatura, as Asteraceae apresentam dois tipos de localização dos 

sítios de DNAr 45S e 5S, isolados e colocalizados. No padrão isolado, as sequências gênicas 

dos DNAr encontram-se em sítios diferentes. Por outro lado, a colocalização caracteriza-se 

pela inserção da sequência de DNAr 5S entre os genes 18S e 26S, sendo observada em 

representantes da subfamília Asteroideae. Garcia et al. (2010) afirmaram que a colocalização 

surgiu há cerca de 35 milhões de anos, época em que houve uma grande diferenciação nessa 

subfamília. Como característica basal, a colocalização apresenta-se em várias tribos, como 

Anthemidaea, Gnaphaelieae e Heliantheae (Garcia et al. 2010). Considerando que o gênero 

Cichorium pertence ao grupo em que os DNAr estão isolados, sugere-se que embora os sítios 

de DNAr 45S e 5S estejam no mesmo cromossomo, não ocorra colocalização e sim, 

adjacência dos sítios.  

A colocalização das bandas CMA/DAPI e sítios de DNAr 45S nas espécies analisadas 

evidenciou a presença de heterocromatina CMA positiva (CMA+) associada à RON. Esta 

associação está descrita na literatura para Asteraceae (Fregonezi et al. 2004; Mazzella et al. 

2010; Salles-de-Melo et al. 2010), bem como para as plantas de uma forma geral (Guerra 

2000). Por outro lado, devido ao menor número de repetições e tamanho restrito, bem como 

pela facilidade de ocorrência de metilações nas citosinas, interferindo na reatividade de 

sequências, os sítios de DNAr 5S tornam-se menos sensíveis ao bandeamento com 

fluorocromos (Neves et al. 2005; Cabral et al. 2006). Em Asteraceae, bandas CMA+ nos sítios 

de DNAr 5S foram descritas em todos os casos em que houve colocalização entre os sítios de 

DNAr 45S e 5S, assim como relatado para os gêneros Achyrocline (Mazzella et al. 2010) e 

Artemisia (Pellicer et al. 2008; Konowalik et al. 2010). Contudo, com as sequências DNAr 
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45S e 5S separadas, dois tipos de bandeamento foram descritos: sítios DNAr 5S associadas ao 

CMA+, como nos gêneros Amphoriocarpus Vis., Chardinia Desf., Siebera J.Gay, 

Xranthemum L. (Garnatje et al. 2004) e Hypochaeris (Ruas et al. 2005), bem como sítios 

DNAr 5S associados a regiões CMA/DAPI neutras, como observado nos gêneros Centaurea 

(Dydak et al. 2009) e Helianthus (Cuellar et al. 1996; Garcia et al. 2010).  

Em C. intybus, além da presença da banda CMA+/DAPI- associada ao DNAr 5S, pôde 

ser observado um nítido aumento de brilho (CMA++/DAPI-) no acesso C. intybus var. 

foliosum cv. Zoom, o que parece estar relacionado à amplificação do sítio, corroborando 

também com um maior sinal visualizado pela FISH. A ausência de bandas com fluorocromos 

em C. endivia, pode estar relacionada a um menor número de repetições no sítio em questão, à 

facilidade de ocorrência de metilações nas citosinas ou a uma diferenciação na proporção de 

GC ocasionadas por mutações nas sequências intergênicas (Neves et al. 2005; Cabral et al. 

2006). 

As bandas DAPI observadas nas espécies de Cichorium apresentaram semelhanças 

com o padrão encontrado em três representantes do gênero Artemisia, uma vez que blocos 

proximais e terminais foram descritos. Porém, em Artemisia foram observados tanto blocos 

CMA+/DAPI0 quanto CMA0/DAPI+ (Pellicer et al. 2008). A variação do padrão de bandas 

entre essas espécies remete a uma ampla variabilidade da heterocromatina constitutiva, 

indicando que modificações na HC têm uma importante contribuição no processo de 

divergência evolutiva em Asteraceae. Em relação à maior evidência dos sinais após a FISH 

nas espécies aqui analisadas, a mesma pode ter ocorrido devido ao tratamento das lâminas no 

processo de hibridização in situ, o qual pode facilitar a visualização de heterocromatina 

constitutiva. Portanto, bandas DAPI observadas após esta metodologia não necessariamente 

significam distribuição preferencial de DNA repetitivo rico em AT (Barros-e-Silva e Guerra 

2009). 

As principais diferenças entre os cariótipos de C. intybus var. foliosum cv. Zoom e dos 

demais acessos dessa espécie envolveram os pares cromossômicos 3 e 8, portadores de sítios 

de DNAr 45S e 5S, respectivamente, no cariótipo ancestral de C. intybus. No citado acesso, o 

par 3 apresentou um cromossomo metacêntrico portador de DNAr 45S proximal no braço 

curto, semelhante ao observado para os demais acessos, sendo seu homólogo portador de 

DNAr 45S proximal no braço longo e DNAr 5S subterminal no braço curto. Por sua vez, o 

par 8 mostrou um cromossomo submetacêntrico portador do sinal subterminal de DNAr 5S no 

braço curto e outro metacêntrico sem a presença de sinais. As diferenças encontradas nos 

pares 3 e 8 parecem ser decorrentes de uma translocação recíproca na altura do centrômero, 

envolvendo um homólogo de cada par em eventos de fissão e fusão cêntricas, gerando dois 
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pares heteromórficos. Com base nos dados obtidos foi feita uma representação esquemática 

das possíveis alterações cromossômicas envolvendo os pares 3 e 8 de C. intybus (Fig. 2b) para 

formação do novo citotipo em C. intybus var. foliosum cv. Zoom (Fig. 2c). Além disso, outros 

rearranjos complexos devem ter ocorrido ocasionando algumas mudanças significativas, 

incluindo a amplificação da heterocromatina colocalizada ao sítio de DNAr 5S; menor 

tamanho que o esperado para um dos homólogos do par 8 (sem bandas), e a morfologia 

submetacêntrica do par 7. 

A formação de cromossomos heteromórficos no cariótipo pode levar a efeitos 

drásticos para espécie, principalmente no que tange ao processo de divisão meiótica (Cai e Xu 

2007). Dessa forma, seria esperado que C. intybus var. foliosum cv. Zoom apresentasse 

problemas de germinação, o que não foi observado. No entanto, a família Asteraceae destaca-

se pela ocorrência de apomixia, uma estratégia de reprodução vegetativa a partir da formação 

de embriões de células não reduzidas do gametófito (Dijk et al. 1999; Krahulcová et al. 2004), 

o que pode ter sido responsável pela germinação apropriada e pela preservação da variação 

citogenética observada em todos os indivíduos analisados do referido acesso.  

As análises efetuadas permitiram a construção de mapas citogenéticos para C. endivia 

e C. intybus, evidenciando diferenças interespecíficas significativas, além de ressaltar a 

ocorrência de algumas variações citogenéticas intraespecíficas. Estes mapas são de grande 

importância para compreensão da organização dos genomas, além de constituírem 

ferramentas valiosas para a identificação de processos de divergência e evolução dentro do 

gênero. 
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Resumo A família Asteraceae contém a maior biodiversidade do reino Plantae. 

Citogeneticamente, tem sido bastante estudada quanto à coloração convencional, no entanto, 

pouco se conhece a respeito de características específicas da cromatina de seus representantes. 

Neste contexto, o número diploide, tamanho cromossômico, distribuição de genes 

ribossomais através da metodologi de FISH e padrão de bandeamento CMA/DAPI foram 

utilizados em uma análise comparativa de 11 representantes de 10 gêneros, quatro tribos e três 

subfamílias, analisando suas relações evolutivas. As alterações numéricas consistiram, 

principalmente, em disploidias e poliploidias. Variações no tamanho e na morfologia 

cromossômica evidenciaram a ocorrência de rearranjos cromossômicos. Os sítios de DNAr 

45S e 5S variaram em número (de três a 12 e de dois a seis para DNAr 45S e 5S, 

respectivamente), localização (terminal, intersticial e proximal) e relação (adjacentes, 

próximas ou em cromossomos diferentes). Oito padrões de bandeamento CMA/DAPI foram 

descritos para a heterocromatina constitutiva (HC), incluindo: 1) CMA++/DAPI-, com a 

presença de sítio de DNAr 45S; 2) CMA+/DAPI-, localizada com sítio de DNAr 5S; 3) bandas 

CMA+/DAPI- terminais; 4) bandas CMA-/DAPI+ terminais; 5) bandas CMA-/DAPI++ terminais; 

6) bandas CMA-/DAPI+ pericentroméricas; 7) bandas CMA-/DAPI++ pericentroméricas; 8) 

bandas dependentes do padrão de condensação. A ampla variabilidade encontrada de dados 

citogenéticos, foi informativa para auxiliar no entendimento da evolução, apresentando ainda 

caracteres promissores para a classificação sistemática desta família. 

 

Palavras-chave Cariótipo, Cichorieae, cromossomo, Compositae, hibridização in situ, 

mapeamento citogenético. 
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Introdução 

A família Asteraceae L. é a mais representativa em todo o reino Plantae, sendo 

caracterizada principalmente pela inflorescência do tipo capítulo, na qual várias flores 

pequenas reúnem-se em um único receptáculo discoide (Bonifacino et al. 2009). Atualmente, 

é constituída por aproximadamente 1.620 gêneros e 23.000 espécies, destacando-se o girassol 

(Helianthus annuus L.), alface (Lactuca sativa L.), chicória (Cichorium sp.), alcachofra 

(Cynara scolymus L.), dente-de-leão (Taraxacum officinalle F.H. Wigg) e cardo-de-ouro 

(Scolymus hispanicus L.), devido à sua importância alimentícia (Dempewolf et al. 2008). 

Em decorrência da facilidade na dispersão e ampla plasticidade adaptativa, várias 

espécies são consideradas invasoras (Alexander et al. 2009), como por exemplo, Chondrilla 

juncea L., Leontodon incanum Schrank, Tolpis barbata (L.) Gaertner e Prenanthes purpurea 

L. (Weber 2003). No gênero Sonchus, observa-se um impacto negativo ainda mais acentuado, 

visto que, seus representantes chegam a causar danos na agricultura mediante sua capacidade 

em armazenar vírus prejudiciais ao cultivo da alface (Chaves et al. 2007). Por outro lado, 

outras asteráceas são consideradas ornamentais, devido à beleza de suas inflorescências, como 

Leucanthemum vulgare Lam. (margarida) e Bidens sulfurea (Cav.) Sch.Bip. (alegria-de-

jardim) (Soares et al. 2004).  

Taxonomicamente, a penúltima classificação da família proposta por Bremer (1994) 

dividiu a família em três subfamílias, levando em consideração principalmente características 

morfológicas e dados moleculares. Recentemente, Funk et al. (2009), utilizando 

principalmente comparações entre sequências de genes plastidiais, identificaram um alto 

número de agrupamentos parafiléticos, propondo uma nova classificação. Assim, sugeriu-se 

uma alteração da história evolutiva para 12 subfamílias e 49 tribos. Entretanto, estes autores 

indicaram a necessidade da associação de abordagens mais informativas na definição das 

topologias encontradas, tais como a associação de caracteres moleculares, morfológicos e 

citogenéticos. 

No âmbito da genética molecular, Asteraceae tem sido favorecida pelo CGP 

(Compositae Genome Project). Devido a uma abordagem multidisciplinar, vários projetos 

vêm sendo realizados em parceria com universidades, agregando informações sobre fisiologia, 

bioquímica e molecular. Como resultado desses estudos, existe um banco de EST com mais 

de 560.000 sequências de 21 espécies, destacando-se sete do gênero Helianthus L. e cinco do 

gênero Lactuca L., principais objetos de estudo desse consórcio. Estas pesquisas têm servido 

de base para estudos de evolução, bem como para o melhoramento dessas culturas e de outras 

espécies relacionadas (CGP 2010). 
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Do ponto de vista citogenético, este grupo tem sido bem estudado por coloração 

convencional, com vários trabalhos de contagens de números cromossômicos, como uma 

sequência de artigos iniciados por Raven et al. (1960) intitulado Chromosome Numbers in 

Compositae I, que se encontra na 18º edição publicada por Carr et al. (1999). Adicionalmente, 

um banco de dados intitulado Index to Chromosome Numbers in Asteraceae (ICNA) 

(http://www.lib.kobe-u.ac.jp) tem contribuído na disponibilidade dessas informações. Embora 

menos comuns, análises cariomorfológicas mais detalhadas têm resultado em informações 

bastante importantes, incluindo variações interespecíficas e intraespecíficas, como por 

exemplo, no gênero Hieracium L., em que as espécies poliploides têm maior distribuição que 

as diploides (Szelag et al. 2007), e em Mikania Willd., em que vários citotipos foram 

descritos em diferentes populações (Ruas et al. 2000). 

Em relação à utilização de bandeamento com fluorocromos base-específicos 

evidenciando a heterocromatina constitutiva (HC) e a técnica de hibridização in situ 

fluorescente (FISH), existem poucos relatos para esta família. Neste sentido, as análises estão 

restritas a pequenos grupos como girassol (Schrader et al. 1997), alface (Matoba et al. 2007), 

Hypochaeris L. (Ruas et al. 2005) e Tragopogon L. (Pires et al. 2004; Soltis et al. 2004), 

revelando ampla diversidade genômica. No entanto, análises com uma maior quantidade de 

gêneros, como as de Fregonezi et al. (2004) ou Garcia et al. (2010) são raras e as 

modificações cromossômicas existentes dentro da família como inversões e translocações têm 

sido pouco exploradas (Mazzella et al. 2010). 

A ampla variação cromossômica, diferenças no padrão de bandeamento com 

fluorocromos e número de sítios de DNAr descrita nos trabalhos supracitados, ratifica os 

marcadores cromossômicos como importantes ferramentas em estudos citotaxonômicos e 

melhora no entendimento da evolução deste grupo. Assim, objetivando elucidar as principais 

características citogenéticas de representantes da família Asteraceae, mapas cromossômicos 

foram construídos para 11 espécies vegetais utilizando as metodologias de fluorocromos 

CMA/DAPI e FISH com sondas de DNAr 45S e 5S, permitindo a identificação de caracteres 

promissores para a classificação sistemática da referida família. 

 

Material e métodos 

As 11 espécies analisadas no presente trabalho pertencem a quatro tribos e três 

subfamílias, sendo procedentes do Botanischer Garten Leipzig (Alemanha) ou Jardin 

Botanique de la Ville de Clermont-Ferrand (França), com exceção de Bidens sulphurea, a 

qual foi coletada no jardim experimental da Universidade Federal de Pernambuco (UFPE – 

Recife, Brasil), conforme descrito na Tabela 1. 
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Tabela 1 Espécies analisadas no presente trabalho com sua classficação taxonômica, procedência, características citogenéticas analisadas e descrições anteriores 
referentes aos números cromossômicos. 

Espécies Subfamília/ Tribo/     
Subtribo 

Proce 
dência 

Números 
cromossômicosd 

Fórmula 
cariotípica 

Tamanho do 
complemento 

(µm) 

Variação 
cromossômica 

(µm) 
CMA/DAPI DNAr 

45S 
DNAr 

5S Figura 

Cynara cardunculus L.  Carduoideae/ Cardueae / 
Carduinae 

BGLa 2n = 34e 28ms+6smt 15,45 0,32-0,80 8 teru C++/D- - - 1a 

Leucanthemum vulgare 
Lam. 

Asteroideae/ Anthemideae 
/ Leucantheminae 

VCFb 2n = 36f,g/ 2n = 18g,h 

2n = 54g/ 2n = 72i 
36m - - 8 ter C++/D- 

ter C0/D++ 

perv C0/D+ 

- - 1b 

 

Bidens sulphurea 
(Cav.) Sch.Bip. 

Asteroideae/Coreopsideae/ 
- 

-c 2n = 24j 24m 27,73 0,83-1,54 6 ter C++/D- 

ter C+/D0 6 4 1c e d 

Scolymus hispanicus L. Cichorioideae/ Cichorieae 
/ Scolyminae 

VCF 2n = 20k 12m+6sm 28,82 1,18-1,89 4 ter C++/D- 

2 intx C+/D0 

6 per C0/D+ 

4 2 1e e f 
 

Sonchus asper (L.) Hill Cichorioideae/ Cichorieae 
/ Hyoseridinae 

VCF 2n = 18l/ 2n = 36m 18m 13,10 0,55-0,97 4 ter C++/D- 

2 int C+/D- 

per C0/D++ 

4 2 2a e b 

Sonchus oleraceus L. Cichorioideae/Cichorieae/ 
Hyoseridinae 

VCF 2n = 32m, k 

2n = 36, 64k 

28m+4sm  29,65 0,62-1,25 12 ter C++/D- 

4 int C+/D- 

per C0/D++ 

12 4 2c e d 

Chondrilla juncea L. Cichorioideae/Cichorieae/ 
Chondrillinae 

BGL 2n = 18 

2n = 15n, 20h 

18m 15,80 0,72-1,25 4 prx C++/D- 

int C+/D- 

ter C0/D+ 

4 2 3a e b 

Taraxacum officinale 
F.H. Wigg. 

Cichorioideae/ Cichorieae 
/ Crepidinae 

BGL 2n = 24o/ 2n = 16p 

2n = 32q/ 2n = 48r 

21m+3sm 62,95 2,00-3,52 3 int C++/D- 

6 int C+/D- 
3 6 3c e d 

 

Prenanthes purpurea 
L. 

Cichorioideae/ Cichorieae 
/ Hypochaeridinae 

BGL 2n = 18k 18m 58,93 2,19-4,02 4 ter C++/D- 

 
- - 3e 

Leontodon incanus 
Schrank 

Cichorioideae/ Cichorieae 
/ Hypochaeridinae 

BGL 2n = 14k 2m+12sm 18,58 1,09-1,85 8 ter C++/D- 

2 int C0/D++ 8 4 3f e g 

Tolpis barbata (L.) 
Gaertner 

Cichorioideae/ Cichorieae 
/ Cichoriinae 

BGL 2n = 18k 12m+6sm 19,48 0,72-1,42 6 ter C++/D- 

2 int C0/D++ 6 2 4 

aBotanischer Garten Leipzig; bVille de Clermont-Ferrand cColeta Campus UFPE, Recife. dEm negrito: número cromossômico encontrado no presente trabalho. e-sDescrições anteriores: publicação mais 
recente extraída do Missouri Botanical Garden, Index to Plant Chromosome Numbers (IPCN. Disponível em: http://mobot.mobot.org/W3T/ Search/ipcn.html), e do Index to Chromosome Numbers in 
Asteraceae (ICNA. Disponível em: http://www.lib.kobe-u.ac.jp). eDalgaard 1991; fInceer e Hayirlioglu-Ayaz 2007; gBocher e Larsen 1957; hChepinoga et al. 2009; iLippert e Heubl 1989; jJose e 
Mathew 1995; kGemeinholzer e Faustmann 2005; lRazaq 1994; mCarr et al. 1999; nParra et al. 1998; oSato et al. 2007a; pBaarlen et al. 2000; qKashin et al. 2003; rRichards 1973. sMetacêntrico; 
tsubmetacêntrico; u terminal, vpericentromérica, xintersticial. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219103&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=102818&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=742010&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://pt.wikipedia.org/wiki/Jean-Baptiste_Lamarck�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=102804&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=102810&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=102804&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219134&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://en.wikipedia.org/wiki/Carolus_Linnaeus�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745061&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://pt.wikipedia.org/wiki/Carolus_Linnaeus�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://en.wikipedia.org/wiki/Carolus_Linnaeus�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Tree&id=745068&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745067&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://fr.wikipedia.org/wiki/Prenanthes_purpurea�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745069&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745069&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Tree&id=745090&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
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Raízes de sementes recém-germinadas foram coletadas e pré-tratadas em 8-hidroxiquiloneína 

2 mM por 24 h, sendo a primeira hora à temperatura ambiente e as demais a 8 ºC. 

Posteriormente, o material foi fixado em Carnoy (etanol:ácido acético; 3:1, v/v) por 4 - 24 h à 

temperatura ambiente e armazenado a -20 ºC (Benko-Iseppon e Morawetz 2000). Para 

preparação das lâminas, as raízes foram digeridas em celulase 2% [p/v, ‘Onozuka R-10’ 

(Serva)] e pectinase 20% (v/v, Sigma-Aldrich) por 3 h a 37ºC. Em seguida, foram lavadas em 

água destilada, imersas em ácido acético 60% por 20 min a 37 ºC e novamente lavadas em 

água destilada por no mínimo 1 h. A separação e maceração do meristema foi feita em ácido 

acético 60%, e posteriormente, submetida a nitrogênio líquido e secagem ao ar. Após três dias 

à temperatura ambiente, as lâminas foram coradas com CMA (Cromomicina A3 a 

concentração de 0,5 mg/mL) e com DAPI (4´-6´-diamidino-2-fenilindole a concentração de 1 

mg/mL) segundo Schweizer (1976) e Deumling e Greihuber (1982). Após análise, as lâminas, 

foram descoradas em fixador Carnoy por 30 min, mantidas em etanol absoluto durante 1 h 

para o procedimento sequencial CMA/DAPI–FISH. 

DNA plasmidial das bactérias D2, contendo um fragmento de 400 pb com duas 

unidades de repetição de DNAr 5S, proveniente de Lotus japonicus (Regel) K. Larsen 

(Pedrosa et al. 2002), e R2, com a unidade de repetição de DNAr 18S-5,8S-25S, oriunda de 

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh (Wanzenböck et al. 1997), foi extraído e marcado com 

biotina-11-dUTP (Sigma) e digoxigenina-11-dUTP (Roche), respectivamente, por nick 

translation (Invitrogen).  

Para hibridização in situ fluorescente (FISH) as lâminas receberam lavagens pré e pós-

hibridização de acordo com o descrito por Pedrosa et al. (2002). A desnaturação dos 

cromossomos e das sondas foram efetuadas de acordo com Heslop-Harrison et al. (1991), e 

Jiang et al. (1996), respectivamente, com adaptações. As preparações foram desnaturadas em 

formamida 70% (70% formamida, 20% água e 10% de 20x SSC) a 90 ºC por 10 min. As 

misturas de hibridização consistiram de formamida 50% (v/v), dextran-sulfato 10% (p/v), 2x 

SSC e 2-5 ng/µL de sonda, sendo hibridizadas por pelo menos 18 h a 37 ºC. As sondas 

marcadas com digoxigenina foram detectadas usando antidigoxigenina crescida em ovelha 

conjugado com fluoresceína isotiocianato (FITC; Boehring Mannheim) e amplificadas com 

antiovelha conjugado com FITC (DAKO) em BSA1% (p/v). As sondas marcadas com biotina 

foram detectadas usando antibiotina crescida em camundongo (Dakopatts M743, DAKO) e 

amplificadas com anticamundongo conjugado com tetrametilrodamina (TRITC) 

(DakoCytomation R0270) em BSA 1% (p/v). Todas as preparações foram montadas em 2 

µg/mL de DAPI em Vectashield (Vector).  
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As células foram analisadas em fotomicroscópio Leica DMLB, sendo as melhores 

fotografadas com câmera Leica DFC 340FX, utilizando o programa Leica CW 4000. As 

imagens foram otimizadas em brilho e contraste no Adobe Photoshop CS4 (Adobe Systems 

Incorporated), com resolução de 300 dpi. Nas figuras com DAPI/CMA e DAPI/FITC/TRITC, 

as imagens foram sobrepostas sobre a imagem do DAPI com a opção “Lighten” disponível no 

menu “Level”. As medições cromossômicas foram efetuadas em três metáfases de cada 

espécie utilizando o programa MicroMeasure 3.3 (Reeves 2001 disponível em: 

http://www.colostate.edu/Depts/Biology/MicroMeasure/) e os idiogramas realizados no 

programa Adobe Flash CS4 Professional (Adobe Systems Incorporated). 

A partir das árvores filogenéticas da família Asteraceae e subfamília Cichorieae 

propostas por Funk et al. (2009) e Kilian et al. (2009) respectivamente, foi construído um 

dendrograma baseado nas relações com os idiogramas estabelecidos. Todavia, foram 

desprezados todos os ramos intermediários, sendo apenas considerados critérios de taxonomia 

para divisão dos nós. 

 

Resultados 

O número cromossômico das espécies analisadas no presente trabalho está apresentado 

na Tabela 1. A subfamília Carduinae foi representada apenas por Cynara cardunculus, com 

2n = 34 (Fig. 1a). Em Asteroideae foram analisadas Leucanthemum vulgare (Fig. 1b) e Bidens 

sulphurea (Fig. 1c, d), as quais diferiram quanto ao número cromossômico de 2n = 36 e 2n = 

24, respectivamente. Dentro de Cichorioideae a amplitude foi significativa, sendo Scolymus 

hispanicus (Fig. 1e, f) a única com 2n = 20. As espécies Sonchus asper (Fig. 2a, b), Chondrila 

junceae (Fig. 3a, b), Prenanthes purpurea (Fig. 3e) e Tolpis barbata (Fig. 4) apresentaram 2n 

= 18. A espécie Taraxacum officinale (Fig. 3c, d) foi a única espécie triploide analisada com 

2n = 3x = 24. Adicionalmente, Leontodon incanum mostrou 2n = 14 (Fig. 3f, g). Em relação 

ao tamanho cromossômico, as espécies com menores médias foram Cy. cardunculus (0,45 

µm), So. asper (0,73 µm) e So. oleraceus (0, 93 µm), enquanto as maiores foram P. purpurea 

(3,27 µm) e Ta. officinale (2,62 µm). Pode-se ainda destacar a marcante diferença entre os 

cromossomos de maior e menor média cromossômica (ver Tabela 1,Fig. 1a-f). Os 

cromossomos apresentaram dois tipos de morfologia: metacêntrica e submetacêntrica (Tabela 

1). Contudo, a forma metacêntrica foi predominante em todos os cariótipos, com exceção de 

Leo. incanus, a qual apresentou 12 cromossomos submetacêntricos de um total de 14 (Fig. 1e, 

f). 

http://www.colostate.edu/Depts/�
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Fig. 1 Células metafásicas de (a) Cynara cardunculus, (b) Leucanthemum vulgare, (c – d) Bidens 

sulphurea e (e – f) Scolymus hispanicus. Em (a, b, c, e) sobreposição de células coradas com os 

fluorocromos CMA (amarelo) e DAPI (cinza). Em (d, f) células hibridizadas com sondas de DNAr 

45S (verde) e 5S (vermelho), contracoradas com DAPI. Inserto em b mostra núcleo interfásico 

reticulado, e em f cromossomos de outra célula com sítios de DNAr 5S. Setas apontam as bandas 

CMA++/DAPI- (a, b, c, e) e  DNAr 45S (d, f). Cabeças de seta apontam sítios de DNAr 5S (d) e 

bandas CMA+/DAPI- (c). Barra corresponde a 10 µm. 
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Todas as espécies apresentaram núcleo interfásico semirreticulado (ver Fig. 1c, e; Fig. 

2a; Fig. 3a), exceto Leu. vulgare em que o núcleo interfásico foi do tipo reticulado (inserto 

Fig. 1b). A respeito do padrão de condensação, foi encontrado um padrão homogêneo em 

todas as espécies, com exceção de B. sulphurea, a qual mostrou um padrão de condensação 

heterogêneo (Fig 1c e Fig. 4a-c). 

 

 
Fig. 2 Células em metáfase de Sonchus asper (a - b) e So. oleraceus (c - d). Em (a, c) sobreposição de 

células coradas com os fluorocromos CMA (amarelo) e DAPI (cinza). Em (b, d) células hibridizadas 

com sondas de DNAr 45S (verde) e 5S (vermelho), contracoradas com DAPI. Inserto em b mostra os 

pares 1 e 6, portadores de DNAr da mesma célula. Setas apontam as bandas CMA++/DAPI- (a, c) e 

DNAr 45S (b, d). Cabeças de seta apontam sítios de DNAr 5S (b, d) e bandas CMA+/DAPI- (a, c). 

Barra em d corresponde a 10 µm. 

 

O uso de fluorocromos base-específicos CMA/DAPI revelou oito tipos de padrões de 

bandeamento: 1) CMA++/DAPI-, com a presença de sítio de DNAr 45S; 2) CMA+/DAPI-, 

localizada com sítio de DNAr 5S; 3) bandas CMA+/DAPI- terminais; 4) bandas CMA-/DAPI+ 

terminais; 5) bandas CMA-/DAPI++ terminais; 6) bandas CMA-/DAPI+ pericentroméricas; 7) 

bandas CMA-/DAPI++ pericentroméricas; 8) bandas dependentes do padrão de condensação. O 
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principal deles correspondeu a uma banda CMA++/DAPI- visualizada em todas as espécies, 

colocalizada com o sítio de DNAr 45S revelado pela FISH. O número de sítios variou de um a 

seis dependendo da espécie analisada, sendo na maioria dos casos dois por genoma haploide. 

Além disso, esses sítios também variaram em tamanho. Algumas espécies apresentaram sítios 

de tamanhos reduzidos, como no caso dos pares 3 e 7 em Leo. incanus (Fig. 3g), dos pares 4 e 

7 em So. oleraceus (Fig. 2c), e do par 6 em To. barbata (Fig. 4d). Embora todas as espécies 

tenham apresentado constrição secundária terminal, em Ch. junceae foi observado uma 

constrição secundária proximal portadora do sítio de DNAr 45S nos pares 1 e 3 (Fig. 3a e b).  

Outro tipo de padrão observado foi CMA+/DAPI- o qual foi coincidente com o sítio de 

DNAr 5S revelado pela FISH em todas as espécies. Neste caso, o número de sítios variou de 

um a dois por genoma haploide. Quanto à localização, B. sulphurea diferenciou das demais 

por apresentar dois pares cromossômicos com os sítios de DNAr 45S e 5S adjacentes (Fig. 

1d). No gênero Sonchus (Fig. 2) e em To. barbata (Fig. 4d), os DNAr 45S e 5S foram 

identificados próximos no braço curto do mesmo cromossomo. Nas demais espécies estes 

sítios foram observados em diferentes pares cromossômicos. Adicionalmente, no par 1 de Leo. 

incanus (Fig. 3g) foi visualizado polimorfismo de localização do sítio de DNAr 5S, no qual 

um dos cromossomos apresentou um sítio subtelomérico e o outro intersticial (inserto da Fig. 

3g). 

Bandas com fluorocromos não relacionadas à RON foram identificadas em várias 

espécies, como CMA+/DAPI- terminais em B. sulphurea, as quais variaram em tamanho e 

intensidade de acordo com o nível de condensação (Fig. 1c). A espécie Leu. vulgaris 

apresentou bandas terminais CMA-/DAPI++ e pericentroméricas CMA-/DAPI+ em todo 

complemento cromossômico (Fig. 1b). Outro tipo de bandas CMA-/DAPI++ com localização 

pericentromérica estava presente em todos os cromossomos do complemento nas duas 

espécies do gênero Sonchus (Fig. 2a, c). Além destes tipos, foram visualizadas bandas CMA-

/DAPI+ pericentroméricas nos pares 1, 4 e 5 de Sc. hispanicus (Fig. 1e). Adicionalmente, 

bandas CMA-/DAPI+ terminais foram evidenciadas em Ch. junceae (Fig. 3a), no entanto estas 

bandas foram variáveis em tamanho de acordo com o estado de condensação cromossômica, 

uma vez que em cromossomos mais descondensados a sua visualização foi dificultada (inserto 

da Fig. 3a).  
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Fig. 3 Células de Chondrila juncea (a - b), Taraxacum officinale (c - d), Prenanthes purpurea (e) e 
Leontodon incanus (f - g). Em (a, c, e, f) sobreposição de células coradas com os fluorocromos CMA 
(amarelo) e DAPI (cinza). Em (b, d, g) células hibridizadas com sondas de DNAr 45S (verde) e 5S 
(vermelho), contracoradas com DAPI. Setas apontam as bandas CMA++/DAPI- (a, c, e, f) e  DNAr 45S 
(b, d, g). Cabeças de seta apontam sítios de DNAr 5S (b, d, g) e bandas CMA+/DAPI- (a, c). Inserto 
em a contém um par de Ch. junceae em prometáfase sem bandas DAPI terminal. Inserto em g contém 
os pares 1 e 4, portadores de DNAr 5S. Barra em g corresponde a 10 µm. 
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Diferentes tipos de bandas não associadas ao DNAr foram classificadas baseadas no 

tipo de bandas, se evidenciadas por CMA ou DAPI (CMA+/DAPI-, CMA++/DAPI-, CMA-

/DAPI+ e CMA-/DAPI++); no tipo de localização, se terminal ou pericentromérica; ou ainda 

dependente do padrão de condensação. Neste último caso, as bandas foram mais visíveis em 

estágios de condensação menos avançados, tornando-se imperceptíveis com o aumento da 

condensação, como pode ser visto para To. barbata na Fig. 4a-c. Nesta espécie, na 

visualização de células prometafásicas mais descondensada (Fig. 4a), foram observadas 

bandas CMA+ em todos os cromossomos. Em outra prometáfase mais condensada (Fig. 4b), 

os cromossomos portadores de sítios de DNAr apresentaram bandas adicionais intersticiais no 

braço longo. Por outro lado, em metáfase (Fig. 4c) o número de bandas diminuiu para seis 

CMA++/DAPI- e duas CMA+/DAPI-, correspondentes aos sítios 45S e 5S respectivamente. 

Levando em consideração o número, tamanho, morfologia, organização do DNAr e o 

bandeamento CMA/DAPI das células metafásicas, foram obtidos idiogramas das espécies 

analisadas. Estes idiogramas foram plotados em ramos terminais de um dendrograma baseado 

no posicionamento taxonômico de cada espécie (Fig. 5). Em alguns nós do dendrograma 

foram inseridos cromossomos representativos de padrões conservados ou derivados, de 

acordo com o proposto na discussão. 

 

 

Fig. 4 Cariograma e idiograma de três células em diferentes estágios de condensação de Tolpis 

barbata. Bandeamento CMA/DAPI com CMA (amarelo) e DAPI (cinza) em uma prometáfase menos 

(a) e mais (b) condensada. Célula metafásica com mesmo padrão de coloração (c), e FISH apenas dos 

cromossomos portadores de DNAr (d), sendo DNAr 45S (verde) e 5S (vermelho), contracorados com 

DAPI. Setas finas apontam bandas CMA++/DAPI- correspondentes aos sítios de DNAr 45S, cabeças de 

seta bandas CMA+/DAPI- correspondentes aos sítios de DNAr 5S e setas largas as bandas de 

condensação. barra corresponde a 10 µm.  
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Fig. 5 Dendrograma representativo das espécies analisadas no presente trabalho, baseado nas árvores 
da família Asteraceae e subfamília Cichorioideae propostas por Funk et al. (2009) e Kilian et al. 
(2009), respectivamente, excluindo todos os ramos intermediários e levando em consideração apenas 
critérios de taxonomia para divisão dos nós. Cada ramo terminal apresenta o idiograma da sua 
respectiva espécie. Próximos dos nós e ramos do dendograma, informações representativas de 
características cariotípicas conservadas (ver texto). Do lado direito da figura a letra “SF” representa as 
subfamílias (SF1: Carduoideae, SF2: Asteroideae e SF3: Cichorioideae) “T” as tribos (T1: Carduinae, 
T2: Anthemideae, T3: Coreopsideae) e “ST” as subtribos (ST1: Scolyminae, ST2: Hyoseridinae, ST3: 
Chondrillinae, ST4: Crepidinae, ST5: Hypochaeridinae, ST6: Cichoriinae). 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219103&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=102804&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=219120&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=742010&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=102810&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219134&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745061&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Tree&id=745068&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
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Discussão 

 

A família Asteraceae apresenta grande variação de números cromossômicos, sendo x = 

9 seu número mais frequente, observado em mais de 30% das espécies analisadas 

citogeneticamente (Watanabe et al. 2007). Considerando dados morfolpógicos e moleculares, 

Gruenstaeudl et al. (2009) confirmaram esse número como sendo o número básico primário 

para a família, contudo havendo divergências em vários grupos, como observado no presente 

trabalho em Cy. cardunculus (x = 17), Bidens sulphurea (x = 12), Sc. hipanicus (x= 10), Ta. 

officinale (x = 8) e Leo. incanus (x = 7). Com relação ao tamanho cromossômico, P. purpurea 

(ST5) destacou-se por apresentar cromossomos com os maiores tamanhos médios, enquanto 

Cy. cardunculus (T1) e o gênero Sonchus (ST2) os menores.  

Para a subfamília Carduoideae (T1), os dados obtidos para Cy. cardunculus 

confirmaram o número 2n = 34, descrito para a espécie, o gênero (Dalgaard 1991) e a subtribo 

Carduinae (Häffner 2000). Esse número parece ter sido derivado por poliploidia de n = 9, 

seguida por disploidia descendente formando n = 17 (Häffner 2000). Após esta derivação, 

muitos rearranjos cromossômicos provavelmente ocorreram para a diminuição da quantidade 

de DNA, com consequente redução do tamanho cromossômico. A média cromossômica de Cy. 

cardunculus foi cerca de quatro a sete vezes menor que cromossomos de espécies da tribo 

Centaureinae, pertencente à mesma subfamília (Dydak et al. 2009). 

Dentro da subfamília Asteroideae (SF2), o número de 2n = 24 para B. sulphurea 

confirmou as descrições anteriores. Porém, essa espécie está inserida em um gênero que 

apresenta um complexo poliploide, com números de até 2n = 72 (Grombone-Guaratini et al. 

2006). Apesar da ocorrência de poliploidia nesse grupo, a disploidia é um evento incomum 

(Fachinetto et al. 2008), sugerindo que a alteração para o número básico x = 12 tenha surgido 

antes da formação do gênero.  

Em Cichorioideae (SF3), as espécies Sc. hispanicus (subtribo Scolyminae, ST1), Ta. 

officinale (subtribo Crepidinae, ST4) e Leo. incanus (Hypochaeridinae, ST5) apresentaram 

números básicos de x = 10, x = 8 e x = 7 respectivamente, resultante de provável disploidia de 

x = 9. Na subtribo Scolyminae, Scolymus é o único gênero descrito até o momento com a 

referida variação (Lack et al. 1980; Nersesyan e Nazarova 1989). Na subtribo Crepidinae, x = 

8 encontrado para Taraxacum corresponde a um caractere compartilhado com Ixeris, sendo 

provavelmente derivado na divisão da subtribo (Fujishima 2001; Denda e Yokota 2004). Na 

subtribo Hypochaeridinae, praticamente todos os gêneros portam significativa diversidade 

quanto ao número cromossômico (Slovák et al. 2007), destacando-se Leontodon, com 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745067&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745069&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Undef&id=745067&lvl=3&keep=1&srchmode=1&unlock�
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variação intragenérica de 2n = 8 a 2n = 22 e vários números básicos sugeridos para o grupo 

(Izuzquiza e Feliner, 1991; Samuel et al. 2006). 

Diferente das espécies analisadas, Ch. junceae (Cichorieae/ Chondrillinae), com 2n = 

18, foi a única que divergiu quanto ao número em relação às descrições anteriores. A hipótese 

sugerida para a primeira descrição de 2n = 15 foi tratar-se de um triploide baseado em x = 5, o 

que seria suportado por outras espécies, como Ch. ambigua com 2n = 10 (Bergman 1950). Em 

estudos mais recentes, Chepinoga et al. (2009) descreveram um indivíduo com 2n = 20 em Ch. 

junceae. De acordo com nossas análises, a constrição secundária proximal muito distendida 

pode ter levado estes autores a um erro de contagem, considerando o braço curto do maior par 

cromossômico como um par a mais totalizando 2n = 20. 

Dentre as espécies que apresentaram vários números cromossômicos descritos, 

destacam-se Leu. vulgare, So. asper, So. oleraceus e Ta. officinale como portadores de 

neopoliploidias, gerando um complexo de espécies. A influência deste tipo de variação 

cromossômica abrange vários casos na família (Watanabe et al. 2007). No caso de So. 

oleraceus (2n = 32), o aumento do número cromossômico não correspondeu a um múltiplo 

diretamente derivado de x = 9, pois esta espécie poderia tratar-se provavelmente de um 

anfidiploide derivado de So. asper (2n = 18) e So. tenerrimus Schur (2n = 14) (Mejías e 

Andrés 2004). 

Em relação aos resultados de CMA/DAPI e FISH, um padrão compartilhado na 

família corresponde ao DNAr 45S colocalizado com banda CMA++/DAPI- em posição 

terminal (Mazzella et al. 2010; Salles-de-Melo et al. 2010), como observado na maioria das 

espécies analisadas. Por outro lado, a variação no número desses sítios, de um a seis por 

genoma haploide, evidencia que embora as características da heterocromatina constitutiva se 

conservem ao longo da evolução, rearranjos cromossômicos envolvendo estas regiões 

correspondem a um fato recorrente dentro do grupo. 

Apesar da associação entre sítios de DNAr 45S e regiões CMA+ serem observadas de 

forma ampla em todo reino Plantae, a associação do DNAr 5S a este fluorocromo apresenta 

diferentes padrões (Guerra 2000). Na ocorrência de colocalização DNAr 45S/5S, o bloco 

CMA++/DAPI- ocupa toda esta região, como o observado na literatura para vários 

representantes da subfamília Asteroideae, como os gêneros Achyrocline (Mazzella et al. 2010) 

e Artemisia (Pellicer et al. 2008; Konowalik et al. 2010). No entanto, a técnica de FISH 

aplicada em B. sulphurea (Asteroideae) não revelou indícios suficientes de sobreposição dos 

sinais de DNAr 45S e 5S, mas de adjacência. Na ausência de colocalização, dois tipos de 

bandeamento foram descritos em relação ao sítio DNAr 5S para Asteraceae: bandas 

CMA+/DAPI-, encontradas em todos os gêneros aqui analisados e em Amphoriocarpus Vis., 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=219121&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock�
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Chardinia Desf., Siebera J.Gay e Xranthemum L. (Garnatje et al. 2004); ou ausência de 

bandas com fluorocromos, como descrito em Centaurea (Dydak et al. 2009) e Helianthus 

(Cuellar et al. 1996; Garcia et al. 2010).  

Nos gêneros Sonchus e Tolpis, um cromossomo portador de dois sítios de DNAr 

apresentou um padrão conservado nas espécies analisadas. Este cromossomo marcador 

caracterizou-se pela presença de um sítio de DNAr 45S terminal e DNAr 5S intersticial no 

braço curto. Resultados similares também foram descritos em outros grupos como em quatro 

espécies de Lactuca (Matoba et al. 2007) e Hieracium transylvanicum Heuff. (Tomasz et al. 

2010). Além do cromossomo marcador, observou-se um número variável de sítios extras de 

DNAr 45S sendo um, dois e três pares em So. asper, To. barbata e So.oleraceus, 

respectivamente. O padrão de So. asper foi idêntico aquele das espécies de Lactuca e 

Hieracium (Matoba et al. 2007; Tomasz et al. 2010). Por outro lado, o maior número de 

RONs em To. barbata e So. oleraceus encontrou-se diretamente relacionado ao aumento de 

sítios menores, podendo estar relacionados a eventos de transposição e translocação de DNA 

envolvendo RONs, como ocorrido, por exemplo, em Chrysanthemum e espécies próximas (El 

Twab e Kondo 2006; 2007). 

Em Ta. officinale, a presença de apenas um conjunto de cromossomos portadores de 

RONs está provavelmente ligada à perda de um conjunto durante sua diferenciação, tendo em 

vista que em espécies diploides dois pares satelitados dentro do cariótipo parecem refletir a 

condição mais primitiva (Sato et al. 2007b). Além disso, seria provável em Ta. officinalle a 

presença de dois conjuntos e não apenas um, como observado. Em relação ao posicionamento 

intersticial no braço longo, a RON parece ter sofrido alterações cromossômicas, incluindo 

uma inversão pericêntrica ou paracêntrica ancestral, quando considerada a formação de 

Taraxacum (Mogie e Richards 1983). 

Em Ch. juncea a presença de RONs proximais também indica a existência de 

alterações cromossômicas dentro do cariótipo. Alterações no posicionamento do DNAr para a 

região proximal foram descritas anteriormente nos gêneros Chrysanthemum (El-Twab e 

Kondo 2006) e Achyrocline (Less.) DC. (Mazzella et al. 2010) e Cichorium (Bernardes, 2010). 

Porém, devido à distância entre estas espécies, pode-se supor que esta alteração tenha 

ocorrido de forma independente mais de uma vez dentro da família. El-Twab e Kondo (2007) 

relataram a presença de sinais intersticiais e terminais de 45S e 5S em Chrysanthemum senso 

lato, sendo estes dados sugestivos para a ocorrência de inversões ou translocações ao longo da 

evolução. Eventos como estes podem ter ocorrido em Ch. juncea, explicando esta 

diferenciação.  
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A presença de vários padrões de bandeamento com fluorocromos não relacionados a 

RON evidenciaram uma grande diversidade de HC dentro da família, como as bandas 

CMA+/DAPI- observadas na região terminal de B. sulphurea, CMA-/DAPI++ relativas às 

regiões centroméricas de So. asper e So. oleraceus e terminais em Leu. vulgare, e CMA-

/DAPI+ na região terminal de Ch. junceae e centromérica de Sc. hispanicus e Leu. vulgare. 

Tais variações remetem a uma evolução rápida, alterando unidades de repetição e as 

homogeneizando dentro do genoma (Lamb et al. 2007).  

 

Considerações Finais 

 

Apesar da família Asteraceae ser considerada um grupo monofilético, as relações entre 

níveis taxonômicos inferiores ainda não estão bem compreendidas, levando ao 

reconhecimento gradual de grupos parafiléticos adicionais, reorganizados em novas 

classificações. Entre os exemplos existentes, o mais marcante compreende a divisão em 

subfamília, a qual foi alterada de três por Bremen (1994), para 11 por Panero e Funk (2002), e 

posteriormente para 12 por Funk et al. (2009). A correta delimitação dos gêneros também se 

constitui como um sério problema, em que agrupamentos parafiléticos tem sido descritos em 

vários gêneros como Tolpis (Park et al. 2001), Prenanthes e Sonchus (Kim et al. 1996). 

A citogenética tem desempenhado um importante papel dentro da família, sendo 

importante na indicação de relações filogenéticas, como no caso de descrições de números 

básicos, seja para a família inteira com x = 9 (Gruenstaeudl et al. 2009), ou para alguns grupos 

que tenham modificações gerando novos números básicos em gêneros ou tribos. Os gêneros 

Taraxacum (x = 8) e Scolymus (x = 10), ou a subtribo Carduinae (x = 17), exemplificam tais 

modificações. A identificação de alterações cariotípicas evidencia barreiras reprodutivas e 

caminhos direcionais no processo de divergência evolutiva (Watanabe et al. 2007). 

Existem muitas situações em que táxons, mesmo próximos podem apresentar 

diferenças significativas em suas porções da cromatina (Guerra, 2008). Baseado nos estudos 

de técnicas diferenciais dentro de Asteraceae, a descrição de tipos de heterocromatina 

evidenciam uma grande variabilidade citogenética, e salientam este grupo como promissor 

para utilização deste tipo de análise como ferramenta na citotaxonomia, podendo facilmente 

diferenciar ou agrupar espécies, atuando como uma característica valiosa no entendimento da 

evolução e consequentemente taxonomia e sistemática.   
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7. Conclusões 
 

1. As espécies Cichorium endivia e Ci. intybus embora pertençam ao mesmo gênero e 

apresentem o mesmo número cromossômico de 2n= 2x = 18 possuem diferenças 

significativas na distribuição do DNAr, observando-se importantes rearranjos 

cromossômicos envolvendo um provável aumento do número de sítios de RON na 

divergência dessas espécies. 

2. Apesar de apresentarem diferenças na morfologia, os cinco acessos de Ci. endivia e 

quatro dos cinco acessos de Ci. intybus não apresentaram modificações cariotípicas 

significativas que evidenciem barreiras reprodutivas intraespecíficas. O acesso Ci. 

intybus var. foliosum cult. Zoom, por outro lado, apresentou rearranjos marcantes no 

cariótipo, constituindo-se de dois pares cromossômicos heteromórficos portadores de 

DNAr, permitindo a identiticação de uma possível translocação recíproca ocorrida 

apenas para este acesso. Estas mutações cromossômicas certamente promoveriam uma 

barreira reprodutiva da planta, no entanto possivelmente estratégias de reprodução 

vegetativa devem estar ocorrendo para a manutenção da viabilidade reprodutiva deste 

acesso. 

3. Todas as espécies analisadas confirmaram contagens prévias na literatura, com 

exceção de Ch. junceae (2n = 18), na qual pode ter ocorrido erros de contagem devido 

à presença de uma constrição secundária proximal. 

4. Embora com o número básico de x = 9, a família Asteraceae sofreu vários eventos de 

disploidia gerando uma amplitude significativa de números cromossômicos, variando 

de x = 7 a x = 17. 

5. Variações na quantidade, localização e tamanho dos sítios de DNAr permitiram 

identificar vários tipos de rearranjos sofridos durante a evolução. Entre os de maior 

destaque tem-se inversões, transposição e translocações. 

6. A ampla variedade da heterocromatina constitutiva não relacionada à RON, 

evidenciada através dos fluorocromos, indicam prováveis processos de mutação nas 

unidades de repetição e processos de homogenização dessas novas sequências. 

7. As marcantes diferenças citogenéticas entre grupos próximos indicam uma evolução 

muito rápida neste grupo. 
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