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Introducéo

O trigo é uma das espécies mais estudadas mundialmente, tanto dos pontos de
vista cientifico e tecnoldgico quanto do econdmico. A partir de sua domesticacdo, nas
lavouras do Sudoeste da Asia, em 7000 a 9000 a.C., a cultura desse cereal
apresentou grande expansao (Bell, 1987), e a variabilidade encontrada é de nada
menos de 17.000 cultivares disponiveis em todo o mundo (Mota, 1982, citado por



Angra, 1995). Desde o inicio do século XX, numerosos pesquisadores em VAarios
paises e, mais recentemente, no Brasil, dedicam-se ao estudo das peculiaridades do
sistema genético dessa espécie (Mackey, 1963, 1975; Feldman, 1977; Moraes-
Fernandes, 1982; Braun et al.,1997).

A obtencdo de cultivares de trigo com caracteristicas agronémicas desejaveis,
através de cruzamentos, pode ser mais rapida e eficiente com a combinacao do uso de
técnicas citogenéticas e selegcdo agronbmica, pois permitem ao melhorista,
conjuntamente com o0 citogeneticista, analisar, mediante testes de progénies, a
influéncia do gendtipo quanto a ocorréncia de anormalidades cromossémicas, bem como
anomalias na estrutura dos grdos de polen. Essas anormalidades afetam a fertilidade,
sdo responsaveis pela ocorréncia de progénies desuniformes nos cruzamentos e
prejudicam a adaptacao de cultivares.

Em virtude de possuir constituicdo cromossdmica complexa, o trigo tem uma
peculiaridade especial: nas suas células, coexistem 0s genomas de 3 espécies
primitivas diferentes, resultantes das hibridizacbes naturais, que lhe que confere
excelente capacidade de adaptacdo as mais variadas condi¢cbes ecoldgicas. Assim
sendo, o conhecimento dos padrbées de heranca, bem como a localizacdo dos
caracteres nos cromossomos, tem permitido ao melhoramento genético avangos na
incorporacdo de genes de importancia econdmica entre 0s gendtipos promissores.

O genoma do trigo

As espécies conhecidas de trigo formam uma série polipléide, e suas relacdes
dentro da tribo Triticeae foram extensivamente estudadas por meio da analise de
genomas. A subtribo Triticinae €é formada pelos géneros Triticum, Aegilops,
Agropyron, Secale e Haynaldia, os quais apresentam origem relativamente recente. A
hibridacdo entre esses géneros é possivel, permitindo que ocorra a introgressao
génica. Consequentemente, constituem valiosos recursos genéticos para a prospeccao
de genes e posterior uso no melhoramento do trigo cultivado. As relagdes entre tais
espécies sao estudadas pela analise dos respectivos genomas (Moraes-Fernandes et
al., 2000).

No caso de trigo, cada genoma contém 7 cromossomos e é designado por uma
letra mailscula. Assim, tém-se trigos dipldides, tetraploides e hexapldides: Triticum
monococcum L. (2n=2x=14, AA), Triticum turgidum L. (2n=4x=28, AABB) e
Triticum aestivum L. em Thell (2n=6x=—42 AABBDD) (Mackey, 1975). No trigo de
panificacdo (T. aestivum) combinam-se 0s genomas completos de trés espécies
diploides distintas (AABBDD), mas relacionadas geneticamente. A complexidade deste
ultimo torna-se um problema relevante quando se pretende realizar mapeamento
genético, desenvolvimento de marcadores moleculares, seqlenciamento de genes
funcionais e transferéncia de genes, o que justifica ainda mais as pesquisas com a
cultura. Desse modo, muitos genes apresentam heranca polissébmica, isto €, parte dos
genes presentes no genoma A pode estar repetida nos genomas B e D, tornando mais
complexos os padrdes de segregacdo mendeliana e dificultando as analises genéticas
(Moraes-Fernandes, 1982).



Além do mencionado, a poliploidia natural confere ao trigo certas caracteristicas
gue facilitam a incorporacdo de genes de espécies prOximas. A associacao entre
melhoramento genético vegetal e principios basicos da genética tem sido importante
para os grandes avancos na adaptacdo de novos ambientes, bem como nos aumentos
de rendimento e na qualidade do produto comercial (Federizzi et al., 1999).

Moraes-Fernandes et al. (2000) enfatizam que o conhecimento sobre relacGes
citotaxonbmicas, estrutura citogenética e histéria evolutiva das espécies envolvidas
nos cruzamentos também é importante para a escolha da espécie doadora de
caracteristicas como resisténcia a doencas. Varios genes de resisténcia a estresses
bidticos e abidticos estdo localizados em cromossomos homedlogos com distancias
similares do centrbmero, sugerindo que eles devem representar variantes alélicas em
diferentes locos homedlogos. Em razdo do baixo nivel de polimorfismo encontrado
dentro das cultivares de trigo, o uso de isolinhas representa, provavelmente, um
melhor germoplasma para identificar genes de resisténcia, por possuirem estes maior
nivel de polimorfismo (Autrique et al., 1995).



A citogenética classica, uso de séries aneupléides e bandeamento cromossémico

A citogenética classica desenvolveu-se principalmente a partir do inicio do
século passado e seu progresso acompanhou o aprimoramento de técnicas e
equipamentos de microscopia. E a ciéncia que estuda os constituintes celulares
portadores da informacdo genética (cromossomos). Compreende qualquer estudo
relativo ao cromossomo, em suas diferentes formas, tanto no que diz respeito a
morfologia, organizacdo, funcdo e replicacdo quanto no tocante a sua variacao e
evolucao (Sacchet, 1999).

Na area vegetal vem apresentando um grande avanco desde a década de 30 e,
no caso de trigo, vem fornecendo uma contribuicdo valiosa ao melhoramento varietal
(Moraes-Fernandes, 1982). Além disso, a citogenética impulsionou as demais areas da
biotecnologia, associando-se a estas como valiosa ferramenta para as pesquisas
cientificas, tanto basicas como aplicadas.

A estrutura citogenética de trigo tornou-se mais bem conhecida a partir dos
trabalhos de Sears (1939), que desenvolveu a primeira série dos 21 monossémicos
para a cultivar Chinese Spring. As diferentes progénies monossémicas recebem sua
denominacdo de acordo com a identificacdo do cromossomo para o qual ha apenas
uma dose em vez do par. Sdo utilizadas no mapeamento genético, identificando o
cromossomo portador do gene em estudo, apds cruzamentos entre monossdmicos
para cada par e a cultivar a ser analisada, através de distor¢cbes observadas nos
padrdes de segregacdo. Atualmente, as diversas séries aneupléides desenvolvidas séo
utilizadas para localizar nos cromossomos 0s genes que se deseja mapear.

Através de plantas nulissbmicas para um par de cromossomos, mas
tetrassbmicas para outro par, é possivel, em muitos casos, restaurar praticamente o
fendtipo normal, uma vez que em muitos gendtipos pode haver a compensacdo da
deficiéncia. Pesquisas realizadas nesse tema demonstraram a ocorréncia de
homeologia genética, isto €, a presenca, em cromossomos homeodlogos, de genes
similares. Por exemplo, na cultivar Chinese Spring, uma planta sem o par
cromossdmico 1A e com dose quadrupla dos cromossomos do par 1B ou 1D tem
fen6tipo normal. Como a homologia ndo é perfeita, pois ndo ocorre com todos o0s
genes, 0s cromossomos sao chamados homedlogos (Moraes-Fernandes, 1982; Law et
al., 1987).

A introgressdo de genes pode ser incrementada por procedimentos eficientes
para a detec¢cdo de cromossomos ou segmentos cromossomicos (Jiang et al., 1994),
pois o estado hibrido de uma plantula pode ser determinado pelo nimero somatico de
cromossomos e pelo comportamento meidtico (Sharma e Gill, 1983; Sethi, 1989).

As técnicas de bandeamento cromossdmico “&xpandiram?””os horizontes da
citogenética, e a primeira aplicacdo do bandeamento deu-se no pareamento
cromossdmico. Essas técnicas tém possibilitado compreender melhor as alteracdes
cromossémicas que se estabelecem em cada gendtipo (Guerra,1988).

Os bandeamentos cromossémicos (bandeamento C e N) tém funcionado como
poderoso instrumento na analise citogenética e na manipulacdo do genoma de trigo
(Gill et al., 1991). Usando-se a técnica do bandeamento C, € possivel reconhecer as
regides de heterocromatina constitutiva, permitindo a identificacdo de cromossomos



especificos. Em triticale, resultado do cruzamento entre trigo e centeio, 0
bandeamento C pode auxiliar na identificacdo de cromossomos provenientes de trigo e
de centeio. Segundo Seal & Bennett (1982), os cromossomos de centeio sao
preferencialmente corados com Giemsa. Assim, esse procedimento pode ser
empregado na caracterizacdo de diferentes acessos de uma mesma espécie, na
identificacéo de linhas de adicdo e de substituicdo (Friebe et al., 1993) e na deteccao
de alteracdes estruturais, como delec¢des, inversdes e translocacgdes (Gill et al., 1991).

O bandeamento N é um procedimento inicialmente reportado por Gerlach
(1977) e modificado por Endo & Gill (1984). Consiste na prolongada imersédo das
laminas em &cido acético 45% quente e uma curta imersdo em tampdo fosfato
guente. Assim como o bandeamento C, é uma técnica usada na analise de cari6tipos
e na construcao de idiogramas de trigo e de espécies proximas (Jewell, 1979; Gill et
al., 1991).

A citogenética molecular e sua importancia na caracterizacdo de uma espécie

A hidridizacdo in situ (HIS) € um método empregado para a visualizacdo de
seqUéncias definidas de acidos nucléicos, em preparacGes celulares, através da
hibridacdo de sequéncias complementares (sondas). Esse método, descrito por Pardue e
Gall (1969), permite a deteccdo de sequéncias especificas em cromossomos
metafasicos, bem como em nucleos interfasicos. A técnica proporciona a interagao
entre conhecimento da biologia celular, citogenética classica e genética molecular
(Rogatto & Rainho, 2000) e consiste basicamente no pareamento, ou hibridizacdo, de
um determinado fragmento de DNA, RNA ou RNA complementar situado dentro da
célula do organismo que esta sendo estudado. O objetivo é verificar se a célula, ou
tecido, possui essa sequéncia de nucleotideos e, em alguns casos, conhecer também a
sua exata localizacdo na célula ou no cromossomo.

A HIS tem sido adotada para localizar as mais diversas sequéncias de nucleotidios,
como genes de cépia Unica nos cromossomos, moléculas de RNA mensageiro no
citoplasma, DNA viral inserido no cromossomo etc. Os avancos nessa area vém
permitindo maior disponibilidade de sondas e de diferentes protocolos, facilitando as
andlises e ampliando o seu uso nas investigacdes de regibes gendmicas de interesse,
em escala de uma Unica célula (Rogatto & Rainho, 2000).

A técnica de Hibridizacédo in situ € muito usada no mapeamento de genomas de
plantas, na deteccdo de sequUéncias Unicas e, principalmente, de sequéncias de DNA
repetitivo. O padrdo de HIS em cromossomos somaticos metafasicos usando
sequéncias repetitivas em tandem é apontado como um excelente marcador fisico para
a identificacdo de cromossomos (Friebe et al., 1992; Brasileiro-Vidal & Guerra, 2002)

Conclusédo

O conhecimento mais exato possivel da origem e relacbes entre as espécies
indicara os procedimentos adequados a sua manipulacdo genética dentro de um



programa de melhoramento genético de trigo. Contudo, se, por um lado, o trigo é uma
das espécies de cereais com maior genoma e com grande complexidade genética, por
outro, € possivel explorar recursos citogenéticos, através do uso de modernas
ferramentas biotecnolégicas, como a citogenética molecular, associadas a
citogenética classica e a engenharia cromossémica.

Portanto, o conhecimento adquirido nas areas de biologia celular e molecular tem
contribuido para o entendimento de como 0s genes estdo organizados nos genomas.
Os esforcos continuados para mapear, isolar e caracterizar genes associados a
resisténcia a patégenos tém identificado varios genes importantes agronomicamente.
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