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11..  II NNTTRROODDUUÇÇÃÃOO  
 

A família Solanaceae é constituída por 85 gêneros distribuídos nas regiões tropicais e 

subtropicais do novo mundo. Segundo Cronquist (1981), essa família está classificada como 

pertencente à classe Magnoliopsida, sub-classe Asteridae, Ordem Solanales. Entre os gêneros 

pertencentes as Solanaceae, Lycopersicon Mill. destaca-se como um dos mais importantes 

economicamente. Constituído por nove espécies, oito silvestres e uma cultivada; esse gênero 

vem sendo muito utilizados em programas de melhoramento genéticos para obtenção de novas 

cultivares. O Brasil, é considerado o oitavo maior produtor de tomate no mundo, sendo as 

regiões Nordeste e Sudeste as maiores áreas de produção dessa cultura.                                                                                                          

Entre as plantas superiores, o genoma do tomate é um dos mais bem caracterizados. Nos 

últimos anos, diversos trabalhos genéticos vêm sendo realizados para entender o material 

genético do tomate, através da obtenção de vários mapas, incluindo mapas clássicos, mapas 

citológicos, mapas físicos e moleculares. A maioria desses trabalhos são realizados devido à 

importância econômica e a fácil manipulação genética desta espécie.  

Do ponto de vista citogenético, existem poucas informações a respeito dos cromossomos 

metafásicos de tomate. De uma forma geral, os trabalhos relatam unicamente o número 

cromossômico (2n=24) e a presença de um par de satélites, com poucas informações 

adicionais sobre a morfologia e a identificação dos pares cromossômicos. Acredita-se, que a 

escassez desses trabalhos seja relacionada a falta de diferenças morfológicas desses 

pequenos cromossomos. Por outro lado, análises meióticas em cromossomos paquitênicos, 

são mais exploradas. Independente do tipo cromossômico utilizado sabe-se que a análise 

citogenética é importante para o reconhecimento de alterações cromossômicas estruturais e 

numéricas, cromossomos marcadores e irregularidades meióticas. Essas informações são 

muitas vezes necessárias para realização dos trabalhos de melhoramento, uma vez que várias 

características do genoma são reveladas pelo cariótipo. Nesse sentido, o presente trabalho 

teve como objetivo principal, analisar os cromossomos mitóticos de diversas cultivares de L. 

esculentum e das oito espécies silvestres do gênero Lycopersicon, através da coloração 

convencional e diferencial, com as técnicas de coloração com CMA/DAPI, bandeamento C 

e hibridização in situ, numa tentativa de encontrar marcadores citológicos que facilitem o 

reconhecimento das espécies. Os resultados obtidos no presente trabalho foram divididos em 

dois manuscritos enfocando diferentes aspectos da citogenética do grupo.  
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22..  RREEVVII SSÃÃOO  DDEE  LL II TTEERRAATTUURRAA   

  

                2.1. Considerações gerais sobre o gênero Lycopersicon 

    

    O gênero Lycopersicon foi inicialmente classificado como pertencente a Solanum, o 

mesmo gênero da batata, espécie S. tuberosum (Humphrey, 1937; Rick e Butler, 1956). 

Porém, Bentham e Hooker (1876, apud Humphrey, 1937), baseados em diferenças na 

deiscência da antera, separaram as espécies de Solanum em dois gêneros, Solanum e 

Lycopersicon. Do ponto de vista genético, os cariótipos das espécies de ambos os gêneros 

são muito semelhantes indicando uma elevada conservação durante a evolução (Ramanna, 

1979).  

 Atualmente, Lycopersicon é constituído por nove espécies e subdividido em dois 

subgêneros, Eulycopersicon Mill. e Eriopersicon Mill., baseado na coloração do fruto e na 

posição do estigma (Rick e Butler, 1956). O subgênero Eulycopersicon inclui as espécies de 

frutos vermelhos, L. cheesmanii Riley, L. esculentum Mill. e L. pimpinellifolium (Jusl.) 

Mill.; enquanto o subgênero Eriopersicon engloba as espécies de frutos verdes, L. chilense 

Dun., L. chmielewskii Fobes & Holle, L. hirsuntum Humb. & Bompl., L. parviflorum Fobes 

& Holle,  L. pennellii (Corr.) Darcy e L. peruvianum (L.) Mill. (Rick e Butler, 1956; 

Chmielewski, 1968; Esquinas-Alcazar e Nuez Viñals, 1995). Todas as espécies do gênero 

são silvestres, exceto L. esculentum Mill. (Rick e Lamm, 1955; Rick e Holle, 1990). É 

comumente aceito, que o ancestral das formas cultivadas tenha sido o L. esculentum var. 

cerasiforme (Rick e Butler, 1956), devido as similaridades no padrão aloenzimático 

verificado entre cerasiforme e as demais cultivares de tomate (Rick e Holle, 1990).  

O gênero Lycopersicon, tem como provável centro de origem as áreas montanhosas 

do Peru, Bolívia e parte do Equador (Rick e Butler, 1956; Esquinas-Alcazar e Nuez Viñals, 

1995). Para a espécie L. esculentum a maioria dos trabalhos citam o Peru e o México, como 

os prováveis centros de origem (Rick e Butler, 1956; Chmilewski, 1968; Joly, 1979). 

Entretanto, Jenkins (1948, apud McCue, 1952) considerou que o centro de origem dessa 

espécie seria o continente Europeu e que o Peru e o México seriam apenas os centros de 

domesticação do tomateiro. Qualquer que seja a história inicial do cultivo do tomate, sabe-se 
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que hoje essa cultura é amplamente cultivada em todas as regiões tropicais e subtropicais do 

mundo. No entanto, as maiores áreas de distribuição estendem-se pelo Norte do Chile, Sul 

da Colômbia, Costa do Pacífico e regiões dos Andes (Esquinas-Alcazar e Nuez Vinãls, 

1995). Na região andina, crescem espontaneamente todas as espécies do gênero e é neste 

local que L. esculentum mostra sua maior variação. No Brasil, o tomateiro é amplamente 

cultivado em todas as regiões do país, entretanto, a produção por estado é bem desigual. O 

Sudeste, nos estados de São Paulo e Minas Gerais, e o Nordeste, na região do submédio São 

Francisco, são as maiores áreas de produção dessa cultura no país (IBGE, 1996).    

 Com relação às características morfológicas, as espécies desse gênero apresentam 

folhas compostas, flores hermafroditas e autógamas. Os frutos são bagas carnosas e 

suculentas, apresentando número de lóculos variando de dois a 10. As sementes são 

pequenas de formato irregular e enrugado apresentando número variável por fruto 

(Esquinas-Alcazar e Nuez Vinãls, 1995). O tomate (L. esculentum) tem sido estudado 

principalmente por sua importância econômica. Entre as hortaliças cultivadas, essa espécie 

destaca-se economicamente como uma das mais importantes (IBGE, 1996). Nos últimos 

anos, essa cultura vem se expandindo mundialmente em termos de área de produção, graças 

às novas tecnologias e ao emprego de variedades melhoradas. Segundo estatísticas da FAO 

(2000), o tomate ocupa o 2º lugar entre as hortaliças mais cultivadas no mundo, com uma 

demanda de 3.042.603 Mt no ano 2000, cujo índice só é superado pela batata inglesa e pela 

batata-doce. No Brasil, o cultivo dessa cultura constitui-se em atividade agrícola de grande 

relevância sócio-econômica. Por possuir uma alta concentração de vitamina A, B1, B2, PP, 

C, P e K o tomate é destinado à alimentação humana, tanto sob condição in natura quanto  

industrializada na forma de extratos, molhos e ketchup (Esquinas-Alcazae e Nuez Viñales, 

1995), sendo considerado, portanto, um alimento altamente nutritivo e sadio.  

 

          2.2. Importância dos estudos citogenéticos em vegetais 

 

 A caracterização cariotípica é um dos instrumentos mais importantes para a 

compreensão das relações de parentesco na sistemática vegetal. Essa característica 

possibilita esclarecer os possíveis mecanismos cromossômicos envolvidos na evolução, 
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tanto dentro de pequenos táxons quanto em níveis superiores (Stebbins, 1971). Vários 

trabalhos de sistemática utilizaram técnicas citogenéticas para auxiliar em seus estudos. 

Porém, é nas plantas cultivadas que se encontra a maior parte das informações citogenéticas 

detalhadas, especialmente com relação àquelas de interesse econômico, como o trigo e o 

milho, além de algumas outras espécies, menos estudadas, como as laranjas, as tangerinas, a 

mandioca, o café, o  feijão, etc.  

 Entre os vários parâmetros utilizados na descrição cariotípica, o número 

cromossômico, através da análise convencional, constitui-se na característica mais referida 

na citogenética vegetal e sobre a qual se dispõe de um maior número de dados. Nas 

angiospermas, algumas famílias como Orchidaceae (Félix e Guerra, 2000) e Commelinaceae 

(Pitrez et al., 2001) apresentam maior variação no número cromossômico enquanto em 

outras, como as Solanaceae  (Moscone, 1992) e as Velloziaceae (Melo et al., 1997) este 

dado tende a ser uniforme na maioria dos gêneros. A contribuição dessas análises, por outro 

lado, tem sido eficaz em espécies com cromossomos de tamanho relativamente grande, 

como os de cebola e de trigo, porém, espécies com cromossomos pequenos, apresentam 

dificuldades na visualização de características diferenciais baseadas apenas no tamanho e 

morfologia cromossômica. Na maioria dos casos, a análise cariotípica convencional é 

insuficiente e o uso de técnicas de coloração diferencial é recomendável por possibilitar uma 

caracterização mais detalhada.  

A utilização dessas técnicas vem contribuindo de diferentes formas, inovando os 

estudos de evolução cariotípica realizados nas diversas espécies vegetais. Através da 

identificação das regiões cromossômicas constituídas por segmentos de DNA repetido 

milhares de vezes no genoma, formando os chamados blocos heterecromáticos, diferenças 

genômicas entre táxons afins se tornam mais visíveis (Schubert e Rieger, 1990). A 

visualização desses blocos é possível através da utilização de técnicas, como o bandeamento 

C, que revela toda a heterocromatina do genoma, a coloração com os fluorocromos 

cromomicina A3 (CMA) e o 4’,6’-diamidino-2-fenilindol (DAPI) e a hibridização in situ, 

através da localização de determinadas sequências gênicas distribuídas ao longo dos 

cromossomos (Sharma e Sharma, 1999).   

A técnica de bandeamento C permite distinguir as regiões heterocromáticas formadas 

por sequências altamente repetitivas de DNA, normalmente sem atividade gênica. Essa 
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técnica evidencia blocos heterocromáticos, através de uma coloração diferenciada dessa 

região em relação ao restante do cromossomo, auxiliando dessa forma, a identificação dos 

pares cromossômicos (Vosa, 1985). Moscone et al. (1993), por exemplo, estudando seis 

espécies diplóides do gênero Capsicum (Solanaceae), conseguiram distinguir cada espécie 

pela distribuição de bandas observadas. Em Sesbania (Leguminosae), o emprego dessa 

técnica forneceu diferentes padrões de bandas, permitindo diferenciar os cariótipos de todas 

as cinco espécies analisadas (Forni-Martins e Guerra, 1999). Guerra (2000) revisando a 

distribuição de bandas C em 105 espécies de angiospermas, verificou que a heterocromatina 

apresenta localização preferencial em determinadas regiões cromossômicas.  

Outra técnica utilizada na identificação de regiões heterocromáticas é a coloração 

diferencial com corantes fluorescentes que se ligam às regiões específicas da 

heterocromatina. Os corantes fluorescentes, ou fluorocromos, mais utilizados em vegetais 

são a cromomicina A3 (CMA), que se liga preferencialmente às regiões dos cromossomos 

ricas nos nucleotídeos guanina e citosina (GC) e o 4’,6-diamidino-2-fenilindol (DAPI) que 

se liga às regiões ricas em adenina e timina (AT), respectivamente (Schweizer e Ambros, 

1994). Esta técnica fornece um pouco mais de detalhe da heterocromatina que o 

bandeamento C, em virtude da especificidade de cada fluorocromo. Dentre os trabalhos 

realizados, destaca-se o de Guerra (1993) que descreveu seis tipos cromossômicos para as 

espécies de Citrus, baseado no padrão de bandas CMA+. Posteriormente, esses mesmos 

tipos cromossômicos foram observados em outras espécies da subfamília Auriantoideae 

(Miranda et al., 1997a,b; Guerra et al., 2000). No gênero Capsicum, foi verificada uma 

grande variabilidade no padrão de bandas CMA/DAPI entre as espécies estudadas (Moscone 

et al., 1996). A utilização dessas técnicas possibilita evidenciar bandas heterocromáticas 

utilizadas como marcadores citológicos na identificação dos cromossomos e na 

caracterização das espécies.  

A presença de constrições secundárias também constitui-se em importante marcador 

citogenético. A RON, ou região organizadora do nucléolo, é constituída basicamente pelos 

genes de DNAr 18S, 5,8S e 25S juntamente com suas sequências espaçadoras (Rogers e 

Bendich, 1987). Frequentemente essa região é subterminal com heteromorfismo entre os 

cromossomos homólogos (Sato et al., 1980; Garrido et al., 1994). Dentro de um indivíduo, o 

padrão de ativação das RONs pode ser variável, dependendo da necessidade de síntese 
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protéica. Em uma população de Allium schoenoprasum, por exemplo, observou-se 

freqüentemente variação no número de satélites expressos entre indivíduos (Garrido et al., 

1994). Uma das metodologias de coloração diferencial dessa região é através da coloração 

com nitrato de prata, desenvolvida por Goodpasture e Bloom (1975). O nitrato de prata 

possui  afinidade com as proteínas ácidas nucleolares presentes nas RONs e por isso 

impregna mais fortemente essa região que o restante do cromossomo (Moscone et al., 1995). 

Além da utilização dessa técnica, corantes fluorescentes como a mitramicina e cromomicina 

A3 (CMA) auxiliam na identificação dos cromossomos portadores da região organizadora do 

nucléolo (Schweizer e Ambros, 1994; Andras et al., 2000).  

 A técnica de hibridização in situ desenvolvida por Gall e Pardue (1969) e John et al. 

(1969) vem ocupando posição de destaque na caracterização das espécies cultivadas através 

da análise da organização molecular dos cromossomos (Heslop-Harrison, 1991). Em 

vegetais, essa técnica tem permitido diferentes aplicações desde a detecção de sequências 

repetitivas de DNA nos cromossomos (Schwarzacher et al., 1992; Mukai et al., 1993) até a 

identificação de cromossomos parentais em híbridos somáticos assimétricos (Leitch et al., 

1991).  

 No primeiro caso, a utilização de um determinado fragmento cromossômico 

contendo alguns nucleotídeos marcados torna possível sua visualização nos cromossomos 

quando hibridizados com sequências homólogas. As duas sequências mais frequentemente 

utilizadas como sondas são as de DNAr 5S e 45S. Esses genes formam unidades básicas 

repetidas em tandem e em diferentes espécies tem-se observado que, embora as unidades 

repetidas variem no comprimento, a região codificante é altamente conservada (Harihan et 

al., 1987). No estudo realizado por Moscone et al.(1999), quatro espécies de Phaseolus 

foram identificadas baseadas no número, tamanho e posição dos sítios DNAr 5S e 45S, 

demonstrando existir uma variação interespecífica no grupo estudado. No gênero Brassica, 

por exemplo, o uso dessas sondas possibilitou caracterizar 10 dos 19 pares cromossômicos 

de difícil distinção com a coloração convencional (Snowdon et al., 2000). A aplicação dessa 

técnica vem auxiliando na identificação dos pares cromossômicos, principalmente nas 

espécies que apresentam poucas diferenças morfológicas entre os cromossomos, melhorando 

significadamente a resolução e confiabilidade na caracterização desses cariótipos. Na 
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maioria dos casos, os sítios de DNAr 45S correspondem a regiões cromossômicas que são 

CMA+ (Pedrosa et al., 2000; Guerra e Felix, 2000). 

 Além desse tipo de sonda, o conjunto cromossômico total pode ser marcado e 

utilizado também como sonda para identificar as espécies parentais de híbridos (hibridização 

genômica in situ – GISH). Exemplos de sua aplicação podem ser observados em trabalhos 

realizados com híbridos entre centeio e trigo (Schwarzacher et al., 1989), ou entre L. 

esculentum e Solanum lycopersicoides (Escalante et al., 1998) e no reconhecimento dos 

genomas parentais em híbridos de Clivia (Ran et al., 2001). Apesar da GISH ser igualmente 

aplicável em cromossomos meióticos, poucos estudos têm sido realizados até o momento 

(Stace, 2000). 

            2.3. Importância dos estudos genéticos em tomate  

 

A extensão dos trabalhos genéticos em tomate deve-se sobretudo às suas 

características genéticas favoráveis e à sua importância econômica. Essa cultura apresenta 

genoma relativamente pequeno (1C= 0,70), com número cromossômico estável no gênero 

(2n=24) bem como todas as espécies autógamas. Essas características favorecem os estudos 

genéticos e consequentemente a uma melhor compreensão do grupo.  

O melhoramento genético do tomateiro tem seguido os processos comumente usados 

em espécies autógamas, que são a hibridação e a seleção a partir de populações segregantes 

obtidas. Todos esses métodos são baseados no fato de que a cada autofecundação a 

percentagem de indivíduos heterozigotos para um caráter monogênico diminui em 50% e, 

conseqüentemente, a percentagem de indivíduos homozigotos aumenta na mesma 

proporção. Para se ter um genótipo com a maioria dos locos em homozigose, é necessário 

que as plantas sejam submetidas a autofecundações sucessivas por seis a oito gerações, 

formando um processo muito demorado (Costa, 1996) 

Devido a isso, os métodos de melhoramento convencional estão sendo 

incrementados com técnicas moleculares que possibilitem uma melhor obtenção de dados 

genéticos visando o reconhecimento de novas cultivares e/ou espécies em um intervalo de 

tempo bem menor. Entretanto, para isso é necessária a caracterização de acessos mantidos 

em bancos de germoplasmas. A identificação desses materiais pode ser feita de diferentes 

formas, desde a caracterização morfológica até a caracterização molecular. Do ponto de 
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vista morfológico, a caracterização visa basicamente a diferenciação fenotípica entre os 

acessos, evitando a introdução e/ou manutenção de materiais duplicados nas coleções. 

Infelizmente, nem sempre isso é possível. Muitas vezes, as diferenças fenotípicas são tão 

sutis que sua observação não é percebida. Nesses casos, faz-se necessário a utilização dos 

marcadores citológicos ou moleculares em virtude de fornecerem uma melhor segurança na 

identificação do material estudado.  

Em tomate, a maioria dos trabalhos genéticos realizados está direcionada para 

identificação dos genes de resistência a pragas e doenças. Boa parte desses genes, já foram 

mapeados ou localizados nos cromossomos, baseados populações segregantes, como por 

exemplo, o gene de resistência a Tospovirus -Sw-5 (Stevens et al., 1995), ao Vírus do 

Mosaíco do Tabaco –Tm-2a (Ohmori et al., 1995) e a nematóides – Mi (Zhong et al., 1999), 

entre outros. Porém, o mapeamento físico de alguns desses genes ainda não foi possível. A 

identificação desses genes têm contribuído para a obtenção de cultivares resistentes, send 

que as espécies silvestres destacam-se por serem fontes valiosas desses genes.  

Diferentes estudos genéticos vêm sendo conduzidos no genoma do tomate, tanto com 

o DNA nuclear quanto com o DNA extra- nuclear, o que vem proporcionando uma vasta 

quantidade de informações necessárias para compreensão evolutiva do grupo. MacClear e 

Hanson (1986), por exemplo, verificaram que as seqüêcias do DNA mitocondrial, são 

menos conservadas que as sequências dos cloroplastos em espécies de Lycopersicon e 

Solanum. Palmer e Zamir (1982) utilizando sequências do DNA de cloroplasto verificaram 

as relações evolutivas e de parentesco entre as espécies dos gêneros Lycopersicon e 

Solanum.  

Posteriormente, os estudos sistemáticos conduzidos nessa espécie são relacionados à 

proporção e distribuição das seqüências de cópia simples e às várias classes de sequências 

repetitivas (Schweizer et al., 1988; Zamir e Tanksley, 1988). Diferente dos genomas de 

várias monocotiledôneas, tais como trigo, arroz e milho e outras dicotiledôneas como 

ervilha, nas quais as sequências repetitivas representam 60-80% do genoma, o genoma de 

tomate é composto principalmente por sequências simples ou com baixo número de cópias 

(Zamir e Tanksley, 1988; Peterson et al., 1999). Ganal et al (1988) identificaram através da 

hibridização in situ as quatro maiores classes de repeats em L. esculentum, caracterizadas 

principalmente pelo número de cópias, localização cromossomal e evolução na família 
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Solanaceae. Posteriormente, esses repeats foram utilizados como sonda na hibridização in 

situ possibilitando o reconhecimento dos pares cromossômicos. 

 

                          2.4. Citogenética de Lycopersicon 

 

 O número cromossômico diplóide 2n=24 foi inicialmente determinado para as 

espécies de tomate por Wilker em 1909, sendo posteriormente confirmado por diversos 

outros autores. Porém, haplóides, triplóides e tetraplóides também foram relatados para 

essas espécies com uma frequência mais baixa (Lindstrom e Humphrey, 1932; Upcott, 1935; 

Rick e Butler, 1956; Rick e Khush, 1969; Quiros, 1991; Rick, 1991; Esquinas-Alcazar e 

Nuez Viñals, 1995). As espécies diplóides são constituídas por cromossomos metacêntricos 

a submetacêntricos (Lindstron e Humphrey, 1932; Afify, 1933; Upcott, 1935; Govindarajan 

e Vijayakumar, 1986), apesar de Upadhya e Majid (1964) descreverem cromossomos 

acrocêntricos para L. hirsutum. O tamanho cromossômico médio observado em L. 

esculentum foi aproximadamente 1,75 µm variando de 1,56 µm a 1,95 µm (Upadhya e 

Majid, 1964). Entretanto, Govindarajan e Vijayakuma (1986) observaram uma variação 

menor de 2,4 µm a 2,5 µm.  

 Os cromossomos de tomate foram descritos morfologicamente pela primeira vez por 

Ramanna e Prakken em 1967. Esses autores mostraram que com uma análise cariotípica 

cuidadosa, é possível identificar os cromossomos somáticos de tomate, com base no 

comprimento e na razão entre os braços. Porém, as diferenças entre os cromossomos 

mitóticos de tomate baseados nesses critérios, isolados ou até mesmo em conjunto, nem 

sempre são suficientes para ident\ificá-los. Exemplos disso são as dificuldades no 

reconhecimento dos cromossomos satelitados de tomate. Os satélites em tomate possuem 

tamanhos semelhantes aos seus menores cromossomos, podendo gerar erros nas contagens 

cromossômicas.  

 Banks (1984), por exemplo, analisando 18 variedades de tomate relatou 

equivocadamente uma variação no número cromossômico de 2n=24 a 2n=26. O autor 

encontrou 2n=24 em apenas duas variedades analisadas, 2n=25 em uma outra e 2n=26 nas 

vinte demais variedades. Provavelmente, essa variação foi devida à presença de satélites 

grandes às vezes separados do restante do cromossomo pela distensão das constrições 
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secundárias (Carvalheira et al., 1991). Variações no tamanho dos satélites também têm sido 

relatadas. Lesley e Lesley (1935) foram os primeiros a observar essa variação nos satélites 

de tomate. Posteriormente, Gottschalk (1954, apud Rick e Butler, 1956 ) confirmou essa 

variação em 19 diferentes variedades de L. esculentum. Da mesma forma, Upadhya e Majid 

(1964), baseados no tamanho dos satélites, classificaram cinco espécies de Lycopersicon em 

três diferentes grupos: o primeiro apresentava satélites de tamanho grandes, o segundo 

satélites de tamanho médio e o terceiro satélites de tamanho  pequenos.  

 Os grandes marcos da citogenética do tomate foram a descoberta dos triplóides 

espontâneos e a análise dos cromossomos paquitênicos. Os triplóides se destacaram por 

serem os poliplóides mais freqüentes, sendo utilizados em cruzamentos com plantas 

diplóides para o mapeamento de genes (Frary et al.,1996). Apesar da grande importância 

dos triplóides para a citogenética do tomate, foi com o estudo dos cromossomos 

paquitênicos que obteve-se o maior número de dados na identificação de cada um dos doze 

pares cromossômicos (Quiros, 1991; Peterson et al., 1996) identificados, principalmente, 

pelo comprimento da cromátide e pela posição do centrômero (Barton, 1950; Rick e Butler, 

1956). Essas análises ocorreram no final da década de 40 e início dos anos 50 e vem sendo 

continuamente utilizadas até os dias atuais, devido sobretudo, às dificuldades na descrição 

cariotípica dos cromossomos somáticos de tomate (Barton, 1950; Upadhya e Majid, 1964; 

Rick e Khush, 1969; Quiros, 1991; Peterson et al., 1996).  

 A aplicação de técnicas de coloração diferencial, como o bandeamento C, em tomate, 

mostrou a ocorrência da heteocromatina apenas na região organizadora dos núcleolo (RON) 

do cromossomo 2 (Ramachandrand e Ramanna, 1985 apud Hille et al., 1989). Outras 

técnicas de coloração diferencial, incluindo o uso de corante fluorescente como o Hoechst 

33258, também foram insuficientes para destinguir os cromossomos individuais. Porém, 

com o advento da técnica de hibridização in situ, a citogenética do tomate teve grande 

impulso (Lapitan et al., 1991; Xu e Earle, 1994). Como essa espécie encontra-se dentre as 

espécies mais intensamente mapeadas com o uso de marcadores de RFLP (......), RAPD 

(.....), SCARs (....), etc (Klein-Lankhorst et al., 1991; Ohmori et al., 1995; Zhong et al., 

1999), genes específicos podem ser localizados in situ, comparando-se assim os mapas 

físicos com os mapas genéticos. Zhong et al. (1999), por exemplo, localizaram fisicamente o 
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gene Mi-1 associado intimamente aos marcadores Aps-1 e yv na região pericentromérica do 

braço longo do cromossomo 6, através da hibridização in situ com BACs e YACs. 

 O uso de sequências teloméricas, subteloméricas e de DNAr 5S e 45S vem sendo 

realizado com sucesso em cromossomos mitóticos e meióticos de tomate.  Ganal et al. 

(1988) e Schweizer et al. (1988) isolaram sequências repetidas em tandem do genoma de 

tomate, chamadas de TGR1, as quais foram hibridizadas nas regiões teloméricas e em alguns 

sítios centroméricos e intersticiais. Lapitan et al. (1989), utilizando os mesmos repeats de 

DNA em linhas trissômicas de tomate, identificaram cada um dos doze pares 

cromossômicos, através do padrão de hibridização obtido. A maioria dos cromossomos 

apresenta padrão de hibridização distinto, variando na distribuição e na quantidade de 

clusters presentes. Os poucos cromossomos que apresentaram padrão similar foram 

distinguidos um do outro com base no comprimento e proporção do comprimento dos 

braços. Da mesma forma, Lapitan et al. (1991) e Zhong et al. (1998), utilizando repeats 

teloméricos e subteloméricos, conseguiram identificar cada um dos doze cromossomos, os 

quais apresentaram alta variação nos comprimentos e diferentes combinações de repeats, 

nos terminais cromossômicos. O padrão de hibridização observado entre os cromossomos 

sugere ser a sequência TGR1 uma boa ferramenta para identificar os cromossomos 

individuais de tomate (Lapitan et al., 1991). 

 Vallejos et al.(1986) encontraram um único locus do DNAr 45S na posição terminal 

do braço curto do cromossomo 2. Entretanto, Xu e Earle (1994) observaram três sítios para 

o DNAr 45S em cromossomos metafásicos. Em análise posterior com cromossomos 

meióticos, Xu e Earle, (1996a) visualizaram a presença de cinco sítios para o DNAr 45S: um 

maior localizado no cromossomo 2, correspondente aos satélites, e quatro menores, 

localizados no braço longo do cromossomo 2, e no braço curto dos cromossomos 6, 9 e 11.  

 Com o gene RNAr 5S, a localização cromossomal em tomate foi observada pela 

primeira vez por Lapitan et al. em 1991, através do mapeamento por RFLP e eletroforese 

em gel de campo pulsado (PFGE), determinaram o tamanho físico do gene RNAr 5S e 

identificaram pela primeira vez sua localização no cromossomo 1 de L. esculentum através 

da  hibridização in situ. Nesse trabalho, foi verificado que essa sequência está representada 

por cerca de 1000 cópias localizadas no braço curto no cromossomo 1, próximo ao 

centrômero. A especificidade do RNA 5S no cromossomo 1 fez desse um excelente 
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marcador citológico para esse cromossomo. Da mesma forma, Xu e Earle (1996b), 

identificaram o gene RNAr 5S próximo ao centrômero no cromossomo 1 de tomate. Devido 

à sua localização na região heterocromática, próximo ao centrômero, várias especulações 

foram feitas como resultado de possíveis recombinações meióticas; translocações da região 

eucromática e deleções ocorridas, uma vez que, aproximadamente todos os genes expressos 

são localizados nas regiões eucromáticas.   
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Localização dos satélites e dos sítios de DNAr 5S e 45S em algumas 

espécies do gênero Lycopersicon Mill. 

 
Maria Betânia Santos de Melo 1, Gianna  Maria Griz Carvalheira 2 e Marcelo Guerra 1 

 
 

Abstract 

 
In order to evaluate the cytological characteristics of the species belonging to the 

Lycopersicon genus, cytogenetic analysis was carried out by means of conventional staining 

and in situ hybridization in certain species of this genus. All accesis showed 2n=24 

chromosomes, with exception of tetraploids, which presented 2n=48. The karyotypes were 

symmetrical and were made up of one pair of satellite chromosomes in the diploid varieties. 

The number and the position of the ribosomal sites (5S and 45S rDNA) observed with the in 

situ hybridization were exactly similar in the five analyzed species, with apparently no 

difference in size. The karyotype stability in relation to chromosome number, as well as the 

5S and 45S rDNA sites amongst the species, are discussed.  

 

Com o intuito de avaliar as características citológicas das espécies pertencentes ao gênero 

Lycopersicon foram realizadas análises citogenéticas com coloração convencional e 

hibridização in situ em algumas espécies desse gênero. Todos os materiais apresentaram 

2n=24 cromossomos, exceto os tetraplóides, com 2n=48. Os cariótipos foram simétricos 

constituídos de um par de cromossomos satelitados nas espécies diplóides. O número e a 

posição dos sítios ribossomais (DNAr 5S e 45S) observados com a hibridização in situ foi 

igualmente semelhante nas cinco espécies analisadas, não havendo, aparentemente, 

nenhuma diferença no tamanho. São discutidas a estabilidade cariotípica quanto ao número 

cromossômico e aos sítios de DNAr 5S e 45S entre as espécies. 
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INTRODUÇÃO 
 
 

O gênero Lycopersicon está constituído por oito espécies silvestres e uma cultivada, 

o tomateiro L. esculentum Mill. Para obtenção de cultivares melhoradas, as espécies 

silvestres são frequentemente cruzadas com L. esculentum para transferência de genes de 

resistência. Entre essas espécies, L. peruvianum (L.) Mill. destaca-se como uma das mais 

importantes por possuir, entre outros, os genes de resistência ao vírus causador da moléstia 

“vira cabeça”, à traça (Scrobipalpula absoluta Meyrick) e ao nematóide Meloidogyne sp., 

pragas que atacam normalmente a cultura do tomate (Alexander et al., 1942). 

Citologicamente, as espécies de Lycopersicon são estáveis quanto ao número e à 

morfologia cromossômica, apesar de existirem linhagens tetraplóides de L. peruvianum (L.) 

Mill.  e L. pimpinellifolium Dun., oriundas de cultura de calos. Em alguns outros gêneros de 

plantas cultivadas, com número cromossômico estável e morfologia cromossômica muito 

semelhante, tem sido possível obter uma diferenciação cariotípica entre as espécies através 

de padrões de bandas heterocromáticas (Guerra, 1993; Moscone et al., 1996a) ou através de 

regiões cromossômicas específicas detectadas por hibridização in situ (Adams et al., 2000). 

Entre as regiões cromossômicas que mais frequentemente apresentam variações entre 

espécies destacam-se os sítios dos genes ribossomais. Esses genes se encontram repetidos 

centenas a milhares de vezes em cada genoma, formando blocos de sequências em tandem 

que podem ser visualizados com diferentes técnicas.  

A região da constrição secundária, e frequentemente a cromatina adjacente a essa 

constrição (incluindo parte do satélite), é constituída pelos genes para RNAr 18S, 5.8S e 25S 

(também referidos como DNAr 45S) repetidos centenas a milhares de vezes no genoma 

(Rogers e Bendich, 1987). Essa região pode ser visualizada com técnicas específicas, como 

a coloração com nitrato de prata ou a hibridização in situ com sondas de DNAr 45S. A 

coloração com nitrato de prata identifica bem os sítios de DNAr ativados na intérfase 

anterior, denominados de região organizadora do nucléolo, ou RONs, mas não permite 

visualizar aqueles sít ios que não foram ativados recentemente (Moscone et al., 1995). Por 

outro lado, a hibridização in situ permite localizar sítios de DNAr 5S ou 45S, ativos ou 

inativos, incluindo alguns relativamente muito pequenos (Xu e Earle, 1996b). Por essa 

razão, essa técnica vem sendo frequentemente utilizada para auxiliar na caracterização 
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cariotípica de espécies e cultivares, devido principalmente às variações em número, tamanho 

e distribuição desses sítios (Moscone et al., 1999; Snowdon et al., 2000). Além disso, em 

muitos casos, o número de sítios de DNAr 45S reconhecidos por hibridização in situ é muito 

maior que o descrito por outras técnicas. Em Vigna unguiculata, por exemplo, por coloração 

convencional foi observado apenas uma ou duas constrições secundárias, enquanto por 

hibridização in situ foram observados cinco pares de sítios de DNAr 45S (Guerra et al., 

1996).  

Em L. esculentum, diversos autores têm relatado um intenso polimorfismo de 

tamanho de satélite (Lesley e Lesley, 1935; Gottschalk, 1954; apud Rick e Butler, 1956; 

Upadhya e Majid, 1964). Andras et al. (2000) observaram também variação no tamanho dos 

satélites entre acessos de L. peruvianum. Dados relacionados aos sítios de DNAr 5S e 45S 

têm sido relatados apenas para L. esculentum (Ganal et al., 1988; Xu e Earle, 1994, 

1996a,b), enquanto que para as espécies silvestres não há registros quanto ao número e à 

distribuição desses sítios.  

O objetivo deste trabalho foi  comparar o número e a posição dos satélites nas nove 

espécies do gênero Lycopersicon e entre algumas cultivares do tomateiro, visando identificar 

diferenças citológicas entre elas. Além disso, foram investigados a localização dos sítios de 

DNAr 5S e 45S em quatro espécies silvestres e duas cultivares de L. esculentum. 

 
MATERIAL E MÉTODOS 

 
 Todas as oito espécies silvestres analisadas foram diplóides (2n=24), procedentes do 

Centro Nacional de Pesquisa em Hortaliças (CNPH), Brasília, BR. Os tetraplóides L. 

peruvianum cv. humifusum (LA1292) e a cultivar LA2582 de L. pimpinellifolium foram 

procedentes do Tomato Genetics Resource Center, Califórnia, E.U.A. As espécies diplóides 

silvestres foram fornecidas com os seguintes códigos de referência: L. cheesmani Riley, 

CNPH 432; L. chilense Dun., CNPH 410; L. chmielewskii Fobes & Holle, CNPH 944; L. 

hirsutun Humb. & Bompl., CNPH 943; L. parviflorum Fobes & Holle, CNPH 416; L. 

pennellii (Corr.) Darcy, CNPH 409; L. peruvianum (L.) Mill., CNPH 201 e L. 

pimpinellifolium Dun., CNPH 382. As cultivares de L. esculentum (Caraíba, cerasiforme, 

Hawaii 7997, Hawaii 7998, Ht-16, IPA-5, IPA-6, IPA-8, Jumbo Ag592, Olho Roxo) foram 
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fornecidas pela Empresa Pernambucana de Pesquisa Agropecuária, Recife, exceto a cultivar 

cerasiforme, fornecida pelo centro supracitado da Califórnia. 

Pontas de raízes obtidas a partir de sementes germinadas em placas de Petri foram 

coletadas e pré-tratadas com 8-hidroxiquinoleína 2 mM por 10-20 horas a 6 ºC. 

Posteriormente, foram fixadas em Carnoy (etanol: ácido acético, 3:1) por 24 horas à 

temperatura ambiente e estocadas em freezer.  

 

Coloração convencional 
 

A preparação das lâminas para a análise convencional seguiu a metodologia descrita 

por Guerra (1983). Pontas de raízes foram hidrolisadas em HCl  5 N por 20 minutos à 

temperatura ambiente e esmagadas em uma gota de ácido acético 45%. Posteriormente, as 

lâminas foram coradas com Giemsa a 2% por 10 a 20 minutos. A determinação do tamanho 

máximo e mínimo dos cromossomos foi realizada em duas ou três metáfases representativas 

de cada acesso e a medição de cada cromossomo foi feita diretamente através da ampliação 

dos negativos fotográficos dessas células, comparando a uma escala micrométrica na mesma 

ampliação.  

Hibridização in situ 
 

Foi feita uma análise da localização dos sítios de DNAr 5S e 45S em L. hirsutum, L. 

parviflorum, L. peruvianum, L. pimpinellifolium e em 2 cultivares de L. esculentum (Caraíba 

e Ht-16). As raízes foram tratadas em uma solução de celulase (Sigma) 2% e pectinase 

(Sigma) 20% a 37 ºC por uma hora. A sonda de DNAr 45S, obtida de Arabidopsis thaliana, 

foi cedida gentilmente pelo Prof. D. Schweizer, da Universidade de Viena, clonada nos 

plasmídeos SK 18S e SK 25S e marcada por nick translation com biotina-11-dUTP (Sigma). 

A sonda de DNAr 5S foi obtida por PCR a partir do DNA genômico de Passiflora edulis 

Sims., utilizando os primers 5’-GTGCGATCATACCAGC(AG)(CT)TAATGCACCGG-3’ e 

5’-GAGGTGCAACACGAGGAC 

TTCCCAGGAGG-3’ e marcada com digoxigenina-11-dUTP. A técnica de hibridização in 

situ utilizada foi a descrita por Moscone et al. (1996b), com algumas modificações. A 

mistura de hibridização continha: 60% de formamida, 5% de dextran sulfato, 2xSSC e 0,1 

µg/µl de DNA de esperma de salmão. As misturas de hibridização e as preparações 
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citológicas foram desnaturadas a 75 ºC por 10 min. e hibridizadas durante 18-20 h a 37 ºC 

em câmara úmida. A detecção da sonda de DNAr 45S foi feita com anti-biotina monoclonal 

produzida em camundongo (Dakopatts nº M743). Para visualizar a sonda foi utilizado 

anticorpo anti-camundongo produzido em coelho conjugados com TRITC (tetrametil 

rodamina isotiocianato) (Dakopatts nº R270). A detecção do DNAr 5S foi feita com anti-

digoxigenina produzida em carneiro e conjugada com FITC (fluoresceína isotiocianato) 

(Boehringer Mannheim nº 1207741). As lâminas foram coradas com DAPI (2 µg/ml), 

lavadas em 2xSSC e montadas em meio Vectashield H-1000 (Vector Laboratories).  

 

Microscopia e fotografia 
 
 As melhores células foram fotografadas com o sistema da Leica MPS 60 ou 

capturadas com câmera de vídeo CCD Cohn no microscópio Leica DMLB. Para análise das 

células marcadas com DNAr 5S e 45S foram utilizados os filtros N 2.1 e I3, 

respectivamente. As fotografias foram feitas com filme Kodak Imagelink HQ ASA 25 para 

campo claro e T-MAX Kodak ASA 400 para fluorecência. Os filmes foram copiados em 

papel Kodak Kodabromide F3 ou Kodak Royal.  

 

RESULTADOS 

Todo o material foi inicialmente analisado com a coloração convencional para 

identificação das características básicas do cariótipo e localizaçãoa dos satélites. As espécies 

diplóides apresentaram 2n=24 (Figura 1a-f), enquanto os acessos tetraplóides de L. 

peruvianum var. humifusum e L. pimpinellifolium apresentaram 2n=48 (Figura 1g, h). 

Quanto ao tamanho, os cariótipos foram sempre visivelmente simétricos, constituídos por 

cromossomos cujo tamanho médio variou de 1,60 µm a 2,19 µm entre os acessos diplóides 

(Tabela I). A maior variação de tamanho cromossômico dentro de um cariótipo foi 

encontrada em L. cheesmani e L. peruvianum, onde a diferença entre o maior e o menor 

cromossomo foi de cerca 1 µm. Em L. chmielewskii essa diferença foi de 0,70 µm e nas 

demais espécies foi de cerca de 0,5 µm ou menos (Tabela I). Em todas as espécies, os 

cromossomos profásicos mostraram um padrão de condensação proximal (Figura 1c, d, g, h) 

e os núcleos interfásicos foram do tipo semireticulado. 
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Nos acessos diplóides foram observados sempre 1 par de satélites, havendo variação 

de tamanho entre os diferentes acessos. Essa diferença é difícil de quantificar porque o 

tamanho do satélite pode variar dentro de cada acesso, aparentemente dependendo do grau 

de ativação da RON. Baseado simplesmente em uma avaliação visual, a espécie L. chilense 

foi a que apresentou os menores satélites, enquanto L. esculentum cv. Ht-16 e a cv. IPA-5 

mostraram os maiores satélites. Entre as silvestres os maiores satélites foram observados em 

L. chmielewskii. Nas demais, o tamanho foi similar e intermediário entre essas espécies. 

Entre as cultivares de L. esculentum, os menores satélites foram encontrados em Olho Roxo 

e Hawaii 7998 e os maiores em Ht-16 e IPA-5.  

A identificação dos cromossomos satelitados foi dificultada pela distenção da 

constrição secundária e pela separação do satélite do restante do cromossomo. Além disso, 

em alguns acessos, os satélites foram de tamanho similar ao dos menores cromossomos 

(Figura 1f), parecendo de fato haver 26 cromossomos, como reportado por Banks (1984). 

Nos acessos tetraplóides, foram observados dois pares de cromossomos satelitados, sempre 

relativamente pequenos, mas de fácil distinção (Figura 1g). Em todas as espécies, ambas as 

constrições secundárias apareceram distendidas, embora em algumas células apenas uma 

delas era visível. 

Foi sempre observado um único par de sítios de DNAr 45S ocupando a região da 

constrição secundária, do satélite e, as vezes, parte da região proximal adjacente à constrição 

secundária (Figura 2a). Na maioria das células a contrição secundária não foi visível, 

ficando o satélite e a porção terminal do braço curto marcado de forma descontinua, como se 

fossem quatro sítios (compare Figura 2c e 2e). A figura 2a mostra uma célula onde a 

constrição secundária foi marcada, permitindo observar que os satélites não estavam soltos e 

sim ligados por uma região de cromatina muito descondensada. Contudo, nas células mais 

condensadas se via apenas 2 cromossomos marcados (Figura 2e, i). Nos núcleos interfásicos 

foram observados dois a quatro blocos marcados com a sonda para DNAr 45S, 

correspondentes aos satélites e a porção terminal do braço curto desses cromossomos. Em 

alguns núcleos foram encontrados também seis a oito pequenos sítios, algumas vezes 

localizados próximos dos blocos maiores (Figura 2e, i).  

Com relação ao DNAr 5S, também não foi observada diferença entre as espécies e 

cultivares estudadas. Em todos os casos, o sítio 5S apresentou-se como um par de pontos 
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pequenos localizados na região proximal do braço curto do maior par cromossômico (Figura 

2b, d, f, h, j, l). Com esta sonda, nem sempre foi possível visualizar os sítios nos núcleos 

interfásicos.  

DISCUSSÃO 
 
 Os cariótipos das espécies do gênero Lycopersicon têm sido descritos como 

simétricos, apresentando apenas pequenas variações no tamanho e morfologia 

cromossômica, destacando-se um único par de satélites grandes nos acessos diplóides 

(Upcott, 1935; Rick e Butler, 1956; Quiros, 1991). Apenas Upadhya e Majid (1964) 

relataram a existência de cromossomos acrocêntricos nas cultivares de L. esculentum. Esse 

tipo cromossômico não foi encontrado em nenhum dos acessos investigados aqui, embora, 

em células prometafásicas, alguns cromossomos apresentem um dos braços descondensados, 

dando a impressão de serem acrocêntricos. Com relação à simetria de tamanho 

cromossômico, os cariótipos de L. peruvianum, L. cheesmani e L. chmielewskii 

apresentaram uma variação de mais de 50% entre o maior e o menor cromossomo. Na 

prática, entretanto, essa variação é muito pequena, representando no máximo 1 µm de 

diferença entre os 12 pares.  

Apesar dessa aparente estabilidade, no presente trabalho foram observadas variações 

no tamanho dos satélites semelhantes às descritas entre cultivares de L. esculentum por 

outros autores (Lesley e Lesley, 1935; Upadhya e Majid, 1964; Xu e Earle, 1994). Embora 

não tenham sido quantificados, a cultivar Ht-16 apresentou satélites sempre maiores que as 

demais, enquanto entre as espécies, L. chilense apresentou os menores satélites. Essas 

variações podem estar relacionadas ao número de sequências repetitivas presentes na RON 

(Rogers e Bendich, 1987) mas podem também ser devidas a mudanças de posição da RON 

no braço cromossômico (Guerra, 1988; Moscone et al., 1999).  

A hibridização in situ com sondas de DNAr 45S permitiu a detecção de apenas um 

par desses sítios nobraço curto do segundo par cromossômico das cinco espécies e das duas 

cultivares estudadas. Resultados semelhantes, com estabilidade do número e posição de 

sítios ribossomais em todas as espécies de um gênero são raros, mas foram também 

encontrados em alguns gêneros, como  Quercus (Zoldos et al., 1999) e Manihot (Carvalho e 

Guerra, no prelo). Ganal et al. (1988, 1989) haviam reportado previamente a ocorrência de 

um único sítio de DNAr 45S no braço curto do cromossomo 2 de L. esculentum cv. VF 36. 
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Xu e Earle (1994), no entanto, reexaminaram essa cultivar e mais as cultivares Rio Grande e 

Motelle e encontraram três pares de sítios de DNAr 45S menores além daqueles do par 2. 

Esses mesmos autores reexaminaram esses sítios em cromossomos paquitênicos e 

encontraram quatro pares menores e um maior e observaram que podem ocorrer até 10 

nucléolos por núcleo, indicando que todos esses sítios são ativos. No presente trabalho não 

foi possível detectar os sítios menores em cromossomos mitóticos mas em vários núcleos 

interfásicos foram encontrados seis a oito pequenos cromômeros marcados com a sonda nas 

cinco espécies investigadas. Portanto, além do sítio maior do par 2 parece existir sítios 

menores de DNAr 45S tanto em L. esculentum quanto nas outras espécies analisadas. 

Com a sonda DNAr 5S, foi localizado um sítio próximo ao centrômero em todas as 

espécies analisadas. Lapitan et al. (1991), através do mapeamento por RFLP e eletroforese 

em gel de campo pulsado (PFGE), determinaram o tamanho físico do gene RNAr 5S e 

identificaram pela primeira vez sua localização no cromossomo 1 de L. esculentum através 

da  hibridização in situ. Esse resultado foi posteriormente confirmado por Xu e Earle 

(1996b) por FISH.  No presente trabalho, o sítio de DNAr 5S foi localizado na região 

proximal de um dos maiores pares cromossômicos de todas as espécies estudadas, embora, 

devido à pequenas diferenças de tamanho entre esses cromossomos, nem sempre foi claro 

que se tratava do par 1, o maior do cariótipo. Na maioria dos outros gêneros investigados 

esse sítio tende a ser conservado entre as espécies (Adams et al., 2000), sugerindo que em 

um grupo com cariótipo muito estável como Lycopersicon, essa característica  tinha uma 

chance muito pequena de apresentar variações.  
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Tabela I - Tamanho dos cromossomos e do complemento haplóide das espécies do gênero 
Lycopersicon 
 
Espécies analisadas                                         Tamanho dos cromossomos 
                                                       mínimo                        máximo                            médio 
L. cheesmani 1,66 2,66 2,19 
L. chilense 1,80 2,33 2,00 
L. chmielewskii 1,35 2,05 1,80 
L. esculentum cv. IPA-5 1,80 2,07 1,60 
L. hirsutun 1,50 2,02 1,80 
L. parviflorum 1,80 2,26 2,10 
L. pennellii 1,70 2,20 2,00 
L. peruvianum (2x) 1,30 2,35 1,75 
L. pimpinellifolium (2x) 1,70 2,18 1,90 
Tamanho médio 1,62 2,23 1,90 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Melo, M. B. S. de;                               Caracterização citogenética de cultivares de Lycopersicon Mill. e... 42 

 Figura 1 – Complemento cromossômico de seis espécies do gênero Lycopersicon coradas 
com Giemsa 2%. a) L. cheesmani, b) L. chilense, c) L. chmielewskii, d) L. pennellii e-g) L. 
peruvianum e h) L. pimpinellifolium. Letras s indicam satélites. Barra corresponde a 5 µm. 
 
 
 
 
Figura 2 – Complemento cromossômico de cinco espécies do gênero Lycopersicon 
hibridizadas com as sondas de DNAr 5S (verde) e 45S (vermelho). a,b) L. esculentum cv. 
Caraíba, c,d) L. esculentum cv. Ht-16, e,f) L. hirsutun, g,h) L. parviflorum, i,j) L. 
peruvianum k,l) L. pimpinellifolium. Setas destacam os sítios de DNAr 5S. Barra 
corresponde a 5 µm. 
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Distribuição da heterocromatina em espécies do gênero Lycopersicon 

Mill. 

  
MMAARRIIAA  BBEETTÂÂNNIIAA  SSAANNTTOOSS  DDEE  MMEELLOO11,,**  EE  MMAARRCCEELLOO  GGUUEERRRRAA11  

 
1Departamento de Botânica, CCB, Universidade Federal de Pernambuco, Recife-PE, 
50.670-420, Brasil. 
 

Abstract - Lycopersicon is one of the economically most important genus of the Solanaceae 

family, and hás been the focus of many cytogenetic studies. However, in spite of numerous 

appriaches related to the genetic organization of the group, little is know about the structural 

characteristics of the chromatin. Throughout this work, two approaches were adopted: 

stainig with CMA/DAPI and C-bandinf. The staining with CMA/DAPI was used in the eight 

wild species of the genus and in eight wild species of the genus and in eight cultivares of L. 

esculentum. The C-banding technique was used in three cultivares of L. esculentum. In all 

the analyzed material with the fluorochromes CMA/DAPI, three chromosome pairs were 

identified, pair 1 containing a proximal band, pair 2 that showed the nucleolus organizig 

refions and pair 12, with a large band localized in the terminal or sub-terminal region of the 

short arm. The species were grouped according to the number of bands that were most 

visible. Generally, these species presented a preferential distribution of the heterochromatin 

in the terminal regions of the chromosomes, with except for L. chmielewskii, which showed 

CMA+ bands in the proximal and interstitial/sub-terminal regions. The obtained results with 

the C-banding technique seemed similar to those obtained with CMA stain. In both 

techniques the satellites were strongly stained and presented varying sizes. The size of the 

satellites seems to be the most variable chromosome characteristic in the L. esculentum 

cultivated and possibly in the other species of the genus. This data suggests that the 

Lycopersicon genus is karyologically very stable, and tolerates few chromosome 

rerrangements and little chromosome number variation.  

 
Key Words: banding, flurochrome, heterochromatic, satellites, tomato. 
___________ 
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INTRODUÇÃO 
 

Para a caracterização do cariótipo de plantas diversos parâmetros cariológicos 

distintos têm sido utilizados. Um dos parâmetros mais variáveis, e por isso frequentemente 

utilizado é o padrão de distribuição da heterocromatina (Greilhuber, 1995). As diferenças 

observadas na quantidade e na organização da heterocromatina são utilizadas para 

identificar espécies ou cultivares mantidas em bancos de germoplasmas e para reconhecer 

mecanismos envolvidos na evolução cariotípica de diferentes grupos vegetais (Vosa, 1985). 

Em Capsicum, por exemplo, foi verificada uma grande variabilidade no padrão de bandas 

entre as espécies estudadas, tanto com bandeamento C quanto com os fluorocromos 

CMA/DAPI (Moscone et al., 1993, 1996).  

A heterocromatina de uma espécie pode ser formada por diferentes tipos de 

sequências de DNA. O tipo de heterocromatina comum a praticamente todas as 

angiospermas é a que se observa nas constrições secundárias e nos satélites. Essas duas 

regiões são formadas por sequências repetitivas, como todas as outras regiões 

heterocromáticas, mas diferem das demais por possuírem os genes para DNAr 45S repetidos 

centenas de vezes – o que as tornam particularmente importantes. Schubert e Wobus (1985) 

observaram que essas sequências são capazes de “saltar” de uma região cromossômica para 

outra, o que certamente contribui para aumentar o seu polimorfismo. Para reconhecer o 

satélite e outras regiões heterocromáticas localizadas ao longo dos cromossomos, são 

utilizadas diversas técnicas de coloração diferencial, principalmente a coloração com os 

fluorocromos CMA/DAPI e o bandeamento C (Guerra, 2000).  

Lycopersicon é um dos gêneros economicamente mais importantes da família 

Solanaceae, tendo sido foco de muitos estudos citogenéticos. Referências anteriores à 

heterocromatina de tomate foram feitas por diversos autores, mas nenhum deles utilizou 

técnicas de coloração específicas para heterocromatina. Stack  (1984), baseado em Ramanna 

e Prakken (1967),  estimou  que  75,3%  dos  cromossomos  mitóticos  de tomate seriam 

formados por heterocromatina, enquanto Peterson et al. (1996) coraram cromossomos 

paquitênicos de tomate com DAPI e com base nas observações afirmaram encontrar 77% de 

heterocromatina. Como esses autores não utilizaram técnicas apropriadas para revelar a 

heterocromatina, mais provavelmente o que eles mediram foi a fração da cromatina que 
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condensa precocemente (ver Guerra, 1988) e que em tomate corresponde à maior parte de 

cada cromossomo. Alguns outros autores têm examinado os cromossomos de tomate com a 

técnica de hibridização in situ localizando determinadas sequências específicas de DNA 

(Ganal et al., 1988, 1989, Peterson et al., 1999; Zhong et al., 1998, 1999). Essas 

hibridizações indicaram que, ao menos em tomate,  devem existir numerosos blocos de 

heterocromatina, principalmente nas regiões cromossômicas terminais. Apesar disso, se 

conhece ainda pouco sobre a distribuição da heterocromatina neste grupo. 

O gênero Lycopersicon é dividido em nove espécies, a maioria das quais produz 

híbridos viaveis e ferteis quando cruzados (revisado por Quiros, 1991). Os cariótipos dessas 

espécies são constituídos por 24 cromossomos pequenos e de tamanho similar, com poucas 

diferenças morfológicas. Entretanto, diversos autores relataram diferenças cariotípicas entre 

cultivares de L. esculentum, baseados no tamanho dos satélites. Lesley e Lesley (1935) 

foram os primeiros a observar diferenças entre as cultivares de L. esculentum de acordo com 

esse critério. Posteriormente, essa variação foi confirmada por outros autores (Gottschalk, 

1954 apud Rick e Butler, 1956; Upadhya e Majid, 1964). Mais recentemente, Andras et al. 

(2000) encontraram variação no tamanho dos satélites entre um acesso diplóide e um 

tetraplóide de L. peruvianum. 

O presente trabalho teve como objetivo verificar o padrão de distribuição da 

heterocromatina nas nove espécies do gênero Lycopersicon, incluindo oito cultivares de L. 

esculentum, com o uso dos fluorocromos CMA e DAPI. Além disso, foi comparado o 

padrão de bandas CMA/DAPI de L. esculentum com o padrão de bandas C obtido em três 

cultivares da mesma espécie. 

 
MATERIAL E MÉTODOS 

 
Neste trabalho foram analizadas, com a coloração com CMA e DAPI, as oito 

espécies silvestres do gênero Lycopersicon (L. cheesmani Riley, L. chilense Dun., L. 

chmielewskii Fobes & Holle, L. hirsutun Humb. & Bompl., L. parviflorum Fobes & Holle, 

L. peruvianum (L.) Mill.,  L. pennelli  (Corr.) Darcy, e L. pimpinellifolium Dun.) e oito 

cultivares de L. esculentum Mill. (Caraíba, Hawaii 7997, Hawaii 7998, Ht-16, IPA-5, IPA-6, 

IPA-8 e Jumbo AG592), com a coloração com CMA e DAPI. As cultivares IPA-5, IPA-6 e 

Hawaii 7997 foram analisados também com bandeamento C. Todo o material foi 
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proveniente do Centro Nacional de Pesquisas em Hortaliças, Brasília, BR, do Tomato 

Genetics Resource Center, Califórnia, E.U.A., ou da Empresa Pernambucana de Pesquisa 

Agropecuária, Recife, BR. Indicação específica da procedência desses materiais se encontra 

descrita em Melo et al (em preparação).  

Para a análise mitótica, pontas de raízes foram coletadas e pré-tratadas com 8-

hidroxiquinoleína 2 mM por 10 a 20 horas a 6 ºC. Posteriormente, foram fixadas em Carnoy 

(etanol: ácido acético 3:1, v/v) por 24 horas à temperatura ambiente e estocadas em freezer.  

Na preparação das lâminas para o bandeamento C e para a coloração com CMA e 

DAPI, as raízes foram inicialmente tratadas com solução de celulase 2% e pectinase 20% a 

37 ºC por uma hora. A técnica de bandeamento C, baseada em Schwarzacher et al. (1980), 

consistiu no esmagamento das raízes em uma gota de ácido acético 45%, envelhecimento 

das lâminas por dois dias à temperatura ambiente, imersão das lâminas em ácido acético 

45% a 60 ºC por 10 minutos, tratamento com uma solução saturada de hidróxido de bário 

5% à temperatura ambiente por 10 minutos, tratamento em solução salina saturada (2xSSC) 

a 60 ºC por 80 minutos, coloração com Giemsa a 3% e montagem em Entellan (Merck).  

 Para a coloração com CMA/DAPI foi utilizado o procedimento descrito por 

Schweizer e Ambros (1994). Essa técnica consistiu no esmagamento das raízes em ácido 

acético 45%, envelhecimento das lâminas por três dias, coloração com CMA a 0,5 mg/ml 

por uma hora, seguida da coloração com DAPI 2 µg/ml por 30 minutos, montagem das 

lâminas em tampão McIlvaine-glicerol (1:1) e estocagem das lâminas por mais três dias. 

 

RESULTADOS 
 
 A coloração com os fluorocromos  permitiu observar a presença de bandas CMA+ 

maiores em algumas regiões terminais dos cromossomos e, menos frequentemente, nas 

regiões proximais e intersticiais. Além disso, diversas bandas CMA+ menores ocorreram, 

mas nem sempre foram visualizadas. A maior fração de heterocromatina apareceu associada 

à região organizadora do nucléolo. Todas as espécies apresentaram um par de cromossomos 

satelitados, com os satélites fortemente marcados com o CMA, os quais corresponderam nos 

núcleos interfásicos a dois grandes blocos CMA++. As constrições secundárias algumas 

vezes também coraram positivamente com o CMA, principalmente quando não se 
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encontravam muito distendidas. Na coloração com DAPI não foram observadas bandas 

positivas em nenhum dos materiais. O DAPI sempre corou os cromossomos uniformemente, 

exceto algumas regiões CMA+ maiores que apareceram negativamente coradas com o DAPI 

(Fig. 1B, F, J). Em várias células foi possível observar uma divisão do satélite em dois 

blocos de heterocromatina nucleolar, resultando no aparecimento de três ou quatro blocos de 

tamanho menor. Curiosamente, em alguns núcleos interfásicos, ou mesmo profásicos-

metafásicos, esses blocos não foram claramente identificados (veja, por exemplo, Fig. 3B). 

Isso provavelmente ocorreu porque os satélites encontravam-se descondensados ou, mais 

provavelmente, porque foram acidentalmente retirados da célula durante o esmagamento. 

A heterocromatina não nucleolar foi reconhecida em três grupos de blocos distintos: 

como um bloco terminal maior que os demais, em três pares cromossômicos de tamanho 

médio a pequeno; intersticial ou proximalmente em um a três pares cromossômicos; e como 

blocos bem pequenos nos telômeros de quase todos os cromossomos. A intensidade desses 

blocos variou de célula para célula de uma mesma espécie, mas, no geral, observou-se uma 

maior quantidade de heterocromatina em L. chmielewskii, L. hirsutun, L. parviflorum e L. 

pimpinellifolium (Fig. 1A, C, D, E, G, H, I), uma quantidade um pouco menor em L. 

chilense, L. esculentum e L. pennelli (Fig. 2A, B, C) e uma quantidade ainda menor em L 

peruvianum e L. cheesmani (Fig. 2D, E, F). Em L. cheesmani que apresentou a mais baixa 

quantidade de heterocromatina, mesmo os três pares de blocos terminais maiores 

apareceram fracamente corados (Fig. 2F). Os blocos intersticiais ou proximais (geralmente 

foi difícil identificar a posição do centrômero) foram mais brilhantes em L. chmieleskii. 

Lycopersicon pennelli destacou-se das outras espécies por apresentar um bloco 

relativamente grande de heterocromatina no braço curto de um par cromossômico (Fig. 2C). 

Por outro lado, L. chmielewskii diferiu das demais pela distribuição preferencial das bandas 

CMA+ nas regiões proximais e intersticiais dos cromossomos, com poucas bandas 

localizadas nas regiões terminais (Fig. 1D).  

Nas oito cultivares de L. esculentum analisadas, foram observadas pequenas 

variações no número e localização de bandas CMA+, principalmente relacionadas às bandas 

menores e mais instáveis. Esta variação pode ter ser sido devida às limitações da técnica 

utilizada ou ao grau variável de condensação cromossômica. Todas as cultivares 

apresentaram bandas CMA+ pequenas em um ou ambos os telômeros de todos os 



Melo, M. B. S. de;                               Caracterização citogenética de cultivares de Lycopersicon Mill. e... 51 

cromossomos e um par de satélites grandes, intensamente brilhantes com CMA, 

frequentemente encontrados separados do restante do cromossomo (Figs. 3A, C, F, G, H). 

Em todas as cultivares foram reconhecidos três pares cromossômicos de tamanho médio a 

pequeno com bandas terminais ou subterminais mais fortes e o maior par de cromossomos 

(par 1) com uma banda terminal e uma outra intersticial próxima a terminal. Esse último par 

não foi reconhecido em todas as células, aparentemente porque quando o espaço entre as 

duas bandas estava encurtado elas apareceram como uma só banda (Fig. 3E). Além do par 1, 

foram facilmente reconhecidos o par cromossômico 2, que contém a região organizadora do 

nucléolo, e o par 12, o menor do complemento, com uma banda grande localizada na região 

terminal ou subterminal do braço curto.  

A técnica de bandeamento C utilizada foi muito eficaz na coloração diferencial da 

heterocromatina do satélite mas nem sempre produziu bons resultados em relação às demais 

frações da heterocromatina. Nas três cultivares analisadas, IPA-5, IPA-6 e Hawaii 7997 

(Fig. 4A,B,C), os resultados pareceram similares aos obtidos com a coloração CMA. Foi 

observado uma maior frequência de bandas C nas regiões terminais dos cromossomos e, em 

menor quantidade, nas regiões proximais e intersticiais. Os satélites foram fortemente 

marcados, tanto nas metáfases quanto nas prófases, e nas intérfases foram vistos como 

grandes blocos corados, frequentemente associados à região do nucléolo. 

 

DISCUSSÃO 
 

A análise das oito cultivares de L. esculentum com os fluorocromos CMA/DAPI 

revelou um padrão de heterocromatina constituído por dois tipos distintos: a 

heterocromatina nucleolar, restrita a um bloco grande e muito brilhante com o CMA e que 

corresponde ao satélite, e a heterocromatina não nucleolar, formada por blocos CMA+ 

menores, localizados principalmente nos telômeros. A heterocromatina nucleolar ocupou 

todo o satélite o qual reagiu uniformemente brilhante com o CMA e negativo com o DAPI, 

indicando que ele é inteiramente heterocromático. Em várias outras espécies com satélites 

grandes, como o de tomate, a parte distal do satélite é eucromática (veja por exemplo, 

Moscone et al., 1996). Em Lycopersicon, o satélite foi observado sempre no braço curto do 

cromossomo 2, em acordo com o reportado por alguns outros autores (Rick e Butler, 1956; 

Ramanna e Prakken, 1967; Andras et al., 2000). A posição do DNAr 45S foi também 
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mapeada por polimorfismos de comprimento de fragmentos de restrição (RFLP) na posição 

terminal do cromossomo 2 (Vallejos et al., 1986). Lapitan et al. (1989) não conseguiram 

definir se após a hibridização in situ com o DNAr 45S todo o braço curto do cromossomo 2 

era marcado ou apenas a maior parte dele, uma vez que na marcação com a hibridização in 

situ a região marcada tende a parecer maior do que ela realmente é. Um efeito semelhante de 

hiperdimensionamento da região marcada ocorre também com o bandeamento C e o CMA. 

Contudo, na análise de células duplamente coradas com CMA/DAPI foi possível visualizar 

com o filtro para DAPI uma região eucromática imediatamente adjacente ao bloco CMA+.  

Lesley e Lesley (1935) haviam observado que os satélites de duas cultivares de L. 

esculentum eram maiores que os L. pimpinellifolium e dois outros acessos silvestres. Esses 

autores reportaram também que essa diferença de tamanho se conserva em híbridos e que 

não afeta o fenótipo das plantas. Contudo, no presente trabalho foram observadas variações 

no tamanho dos satélites tanto dentro de L. esculentum quanto entre as espécies silvestres 

(ver também, Melo et al., em preparação). Banks (1984) contou 2n=26  em 18 cultivares de 

tomate e apenas na cultivar híbrida “Sunny” encontrou 2n=25. Esses resultados se devem 

certamente à dificuldade de distinguir os satélites dos demais cromossomos e indicam 

também que a maioria das cultivares tem satélites grandes. 

O bandeamento C de cultivares de tomate mostrou resultados semelhantes aos das 

bandas CMA, sugerindo que ao menos a maior parte da heterocromatina dessa espécie seja 

rica em GC. O fato de que a heterocromatina nucleolar foi mais facilmente revelada com a 

técnica de bandeamento C utilizada do que a heterocromatina não nucleolar se deve 

provavelmente a que se tratem de tipos diferentes de heterocromatina ricas em GC (ver 

Guerra, 2000). Esse padrão de bandas, formado principalmente por pequenos blocos 

teloméricos, contraria a observação de alguns autores de que a heterocromatina em tomate 

estaria concentrada na região centromérica e constituiria mais de 75% da extensão 

cromossômica total (Ramanna e Prakken, 1967; Stack, 1984; Peterson et al., 1996). 

Provavelmente o que esses autores referiram como heterocromatina foi na realidade a região 

proximal precocemente condensada que pode ser vista com coloração convencional em 

cromossomos de tomate  (Melo et al., em preparação). Guerra (1988) observou em espécies 

de Costus que apenas uma pequena fração da região heteropicnótica proximal correspondia 

a bandas heterocromáticas positivas para bandeamento C ou coloração CMA/DAPI. 



Melo, M. B. S. de;                               Caracterização citogenética de cultivares de Lycopersicon Mill. e... 53 

Portanto, é mais prudente considerar os dados anteriores que relacionam a heterocromatina 

de Lycopersicon com outros parâmetros citológicos, como a espessura do complexo 

sinaptonêmico ou a distribuição dos quiasmas (ver Quiros, 1991; Stack, 1984; Peterson et 

al., 1996), como sendo associadas às regiões heteropicnóticas. 

Ganal et al. (1988) encontraram quatro classes principais de DNA satélite em tomate. 

A mais abundante delas, a TGRI, está formada por uma sequência de 162 pb repetidas 

77.000 vezes e correspondendo a 1,75% do genoma. Essa sequência tem uma distribuição 

muito semelhante à da heterocromatina reportada neste trabalho e, segundo Schweizer et al. 

(1988), um conteúdo de GC de 46-48%. Como a cromomicina A cora preferencialmente o 

DNA rico em GC (Schweizer, 1976) é de se esperar que o padrão de bandas com TGRI seja 

semelhante ao de bandas CMA. A segunda maior classe de DNA repetitivo foi o DNAr 45S 

que correspondeu a 4,5% do genoma de tomate, pontanto quase três vezes o conteúdo de 

TGRI. Essa disparidade entre esses percentuais parece incompatível com as quantidades de 

heterocromatina nucleolar e não nucleolar encontradas, que foi aparentemente maior na 

região não-nucleolar. Essa diferença pode ser devida em parte, à existência de sítios 

menores de DNAr, não localizados por Ganal et al. (1988, 1989) mas reportado por Xu e 

Earle  (1994; 1996), e em parte ao pequeno tamanho das bandas TGRI. Ganal et al. (1989) 

concluíram que o tamanho das bandas TGRI variou de 650 kb a 25 kb, o que atingiria o 

limite inferior de detecção com hibridização in situ. Certamente, algumas dessas bandas 

menores devem estar abaixo do tamanho mínimo para reconhecimento com CMA. Além 

disso, Chilton (1975), utilizando gradiente de densidade com cloreto de césio, encontrou 

uma menor diferença entre esses satélites (2,6% para o DNAr e 2,0% para o restante). As 

duas outras frações (TGRII e TGRIII) parecem ter uma distribuição dispersa no genoma, 

embora TGRIII forme bandas proximais em alguns cromossomos (Ganal et al., 1988, 1989). 

Embora os padrões de bandas CMA e TGRI sejam muito semelhantes, há algumas 

diferenças importantes. A primeira delas é com relação ao cromossomo 1 que apresenta uma 

banda CMA+ intersticial ou proximal não localizada com TGRI. O cariograma apresentado 

por Ganal et al. (1988) mostra um sítio intersticial no braço curto do par 1 que hibridizou 

com TGRIII mas os autores não comentam sobre esse sítio. O único outro cromossomo do 

cariograma desses autores que apresenta uma banda com uma posição similar a esta é a o 

par 3, situado anteriormente como o par 4 (Ganal et al., 1988). Essa banda não foi 
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identificada com o CMA e, portanto, poderia ser o mesmo par, embora a diferença de 

tamanho entre o par 1 e o 3 ou 4 seja bem clara. A segunda discrepancia é quanto aos três 

pares de bandas CMA+ maiores, que são observados facilmente em quase todas as células. 

Pelo menos dois desses pares estão entre os menores e ao menos o menor deles não possui 

banda no telômero oposto. Nos cariogramas de Ganal et al. (1988, 1989) os cinco pares 

menores apresentam bandas nos dois telômeros de tamanhos aparentemente idênticos. A 

razão para essa diferença não está clara, uma vez que a sequência é a mesma em todos os 

cromossomos e apenas os cromossomos 1, 2 e 7 não apresentam bandas em ambos os 

telômeros.              

A sequência TGRI foi também encontrada em outras espécies de Lycopersicon e ao 

menos em uma espécie de Solanum, S. lycopersicoides. Em outras espécies de Solanum, 

bem como em Datura, Capsicum, Petunia e Nicotiana ela parece estar ausente (Ganal et al., 

1988; Schweizer et al., 1988). As sequências TGRII e III estão também presentes em outras 

espécies de Lycopersicon, embora muito menos representadas (4.200 e 2.100 repetições por 

genoma, respectivamente) e distribuídas principalmente de forma dispersa. Nos outros 

gêneros estudados elas são ausentes, exceto em algumas espécies de Solanum (Ganal et al., 

1988).  

Portanto, como os padrões de bandas CMA das espécies de Lycopersicon são muito 

semelhantes, é possível que o padrão de bandas TGRI nas demais espécies seja semelhante 

ao de L. esculentum. Um estudo comparativo da distribuição do DNAr 5S e 45S em duas 

cultivares de tomate e quatro espécies silvestres de Lycopersicon mostrou que esses sítios 

são altamente conservados. Essa similaridade cariotípica, incluindo tamanho e morfologia 

cromossômica, padrão de bandas, distribuição dos sítios de DNAr e conservação das 

sequências satélites principais sugere que o genoma dessas espécies sofreram uma 

diversificação muito pequena, o que facilita a formação de híbridos interespecíficos entre 

elas (Quiros, 1991). Por outro lado, os padrões de bandas C conhecidos em alguns dos 

gêneros próximos a Lycopersicon são muito diferentes dos observados neste trabalho 

(Pijnacker e Ferwerda, 1984; Pringle e Murray, 1993; Moscone et al., 1993), indicando que 

as mudanças na sequência satélite principal foram também acompanhadas pelo surgimento 

de novos padrões de distribuição da heterocromatina. 
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Fig. 1 __ Complemento cromossômico de quatro espécies do gênero Lycopersicon coradas 
com CMA e DAPI. A-C) L. hirsutun, D) L. chmielewskii, E-G) L. pimpinellifolium e H-J) L. 
parviflorum. Setas mostram as principais bandas CMA+ e letras s indicam satélites. Barra 
corresponde a 5 µm. 
 
 Fig. 2 __ Complemento cromossômico de quatro espécies do gênero Lycopersicon coradas 
com CMA. A,B) L.chilense, C) L. pennellii, D,E) L. peruvianum e F) L. cheesmani. Setas 
mostram as principais bandas CMA+ e letras s indicam satélites. Barra corresponde a 5 µm. 
 
 
Fig. 3 __ Complemento cromossômico de oito cultivares de L. esculentum coradas com 
CMA. A) Caraíba, B) Hawaii 7997, C) Hawaii 7998, D) Ht-16, E) IPA-5, F) IPA-6, G) IPA-
8 e H) Jumbo AG592. Setas mostram as principais bandas CMA+ e letras s indicam satélites. 
Barra corresponde a 5 µm. 
 
Fig. 4 __ Bandeamento C em três cultivares de L. esculentum. A) IPA-5, B) Hawaii 7997 e 
C) IPA-6. Setas mostram algumas bandas c, letras s indicam satélites. Núcleos interfásicos 
com grandes blocos fortemente marcados em A. Barra corresponde a 5 µm. 
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55..  CCOONNCCLLUUSSÕÕEESS 
 
1) A similaridade no número, tamanho e morfologia cromossômica indica que as espécies 

do gênero Lycopersicon são cariotipicamente muito estáveis. 
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2) O tamanho dos satélites parece ser a característica cariomorfológica mais variável nas 

cultivares de L. esculentum e  possivelmente nas demais espécies do gênero. Lycopersicon 

chilense teve os menores satélites do gênero e L. esculentum cultivar Ht-16 teve os 

maiores. A maioria das cultivares de L. esculentum  apresentaram satélites grandes.   

 

3) A análise do padrão de bandas CMA+/DAPI-  revelou um padrão similar para todas as 

espécies e cultivares com poucos blocos grandes e muitos pequenos e de difícil 

visualização.  

 

4) O uso da coloração diferencial com o CMA/DAPI e o bandeamento C foi altamente 

eficiente no reconhecimento dos satélites, tanto nas células metafásicas quanto nos núcleos 

interfásicos como grandes blocos positivamente corados. Os demais blocos apareceram 

fracamente corados com o bandeamento C. 

 

5) A hibridização in situ com o DNAr 45S coincidiu com as regiões organizadoras do 

nucléolo coradas com o CMA nas espécies estudadas. Sítios extras e muito pequenos 

foram encontrados nos núcleos interfásicos, sugerindo que além do sítio maior que forma 

o satélite podem existir sítios menores não localizados em cromossomos profásicos ou 

metafásicos.  

 

6) O DNAr 5S foi restrito a um único sítio em todos os acessos investigados, parecendo 

portanto ser       muito estável. 

 

7) De todos os parâmetros investigados o padrão de bandas CMA foi o mais promissor para 

diferenciar cariologicamente essas espécies. 
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66..  RREESSUUMM OO    

  

Foram analisadas citogeneticamente 10 cultivares de L. esculentum e as oito espécies do 

gênero Lycopersicon. Todas as espécies apresentaram 2n=24 cromossomos, exceto os 

acessos tetraplóides que apresentaram 2n=48. Os cariótipos foram sempre visivelmente 

simétricos constituídos por cromossomos que variaram de 1,60 a 2,19 µm. O padrão de 

condensação profásico observado foi do tipo proximal e a estrutura do núcleo interfásico 

arreticulada a semi-reticulada. Todos os acessos diplóides apresentaram 1 par de 

cromossomos satelitados.  A coloração com o fluorocromo CMA revelou que a maior fração 

da heterocromatina nessas espécies encontra-se associada com a região organizadora do 

nucléolo. Em todas as espécies foi possível reconhecer três tipos cromossômicos 

característicos, sendo agrupadas de acordo com o número de bandas CMA+ mais evidentes. 

O DAPI sempre corou os cromossomos uniformemente, exceto algumas regiões CMA+ que 

foram DAPI negativo. Com o bandeamento C foi possível observar resultados similares aos 

obtidos com a coloração com os fluorocromos CMA/DAPI, onde as cultivares analisadas 

apresentaram bandas heterocromáticas localizadas mais preferencialmente nas regiões 

terminais e subterminais dos cromossomos. Foram observadas variações no tamanho dos 

satélites entre as espécies. Entretanto, apenas em seis cultivares de L. esculentum esse dado 

foi quantificado. As cultivares Caraíba, Ht-16 e IPA-5 foram as que apresentaram os 

maiores satélites, enquanto os menores satélites foram observados nas cultivares Olho Roxo, 

Hawaii 7997 e 7998. Com a hibridização in situ, o número e a posição dos sítios ribossomais 

5S e 45S foi similar entre as cinco espécies analisadas. O sítio de DNAr 5S foi sempre 

localizado na região proximal do maior cromossomo do complemento. Enquanto, o sítio de 

DNAr 45S foi localizado na região da constrição secundária e do satélite. Esses dados 

sugerem que apesar das pequenas diferenças existentes entre as espécies e cultivares o 

gênero Lycopersicon parece ser bem estável cariotipicamente.      
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77..  AABBSSTTRRAACCTT 
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88..  AANNEEXXOOSS  
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