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Resumo

O género Urochloa, pertencente a familia Poaceae, retine aproximadamente 135 espécies, entre
elas plantas com grande importadncia econdmica. No Brasil, o cultivo destas espécies como
plantas forrageiras tem destaque por sua extensa utilizagdo na agropecuaria, principalmente por
sua alta adaptabilidade em regides tropicais. Neste género, existem diversas espécies com
diferentes caracteristicas em relacdo a sua capacidade de adaptacdo ao ambiente de cultivo,
apresentando aspectos de maior interesse econdmico a serem explorados no melhoramento
genético. Dessa forma, é importante conhecer a variabilidade para facilitar o0 manuseio das
espécies. Assim, as andlises citogenéticas sdo de grande importadncia por nos fornecerem
informacd6es detalhadas sobre o cariétipo e genoma de espécies, para fins de estudos evolutivos,
taxondmicos e como ferramenta para a avaliagdo de gendtipos que séo incluidos em programas
de melhoramento genético. Com essa perspectiva, 0 presente trabalho teve como objetivo
realizar contagens cromossdmicas de acessos de Urochloa dictyoneura (DT150, DT154, DT155).
Para isso, pontas de raizes foram coletadas e pré-tratadas com ciclohexamida 12,5 mg L-1 +
APM 4ul + DMSO (0,5%), fixadas em Carnoy. Apés a digestdo da parede celular em um mix
enzimatico, os meristemas foram excisados e as laminas foram preparadas por meio da técnica
de dissociacéo celular e secagem ao ar. Os trés acessos apresentaram 54 cromossomos. Com
base em uma analise anterior de acessos da mesma espécie na qual foi relatado um novo
namero cromossdmico basico para o género (x = 6), 0s acessos do estudo foram considerados
nonaploides (2n = 9x = 54). Contudo s&o necessarias investigacbes mais apuradas desta
condi¢do, como analises meidticas e moleculares que evidenciem a participacdo dos genomas
envolvidos.
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