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Resumo

Espécies do género Cynodon (x=9) sdo amplamente exploradas em gramados ornamentais e em
pastagens. Hibridacdes intra e interespecificas tém sido empregadas em programas de
melhoramento genético para a obtencéo de forrageiras mais produtivas e adaptadas a diferentes
condicbes edafocliméticas. Inicialmente, os hibridos sdo selecionados com base em suas
caracteristicas fenotipicas e carecem de informacdes genéticas, como nimero cromossémico e
nivel de ploidia. A cariotipagem é uma das formas de identificacdo citogenética mais utilizada
para caracterizar genotipos/espécies. Desta forma, este trabalho objetivou confirmar o nivel de
ploidia, por meio de contagens cromossdmicas e tamanho do genoma de seis genotipos de
Cynodon sp., obtidos a partir do cruzamento interpopulacional entre familias de meios-irméaos. A
guantificacdo do DNA nuclear foi realizada através de citometria de fluxo, utilizando folhas jovens
(20-30 mg) dos gendétipos de Cynodon e da planta padrdo (Pisum sativum L., 2C = 9,09 pg), e 0
conteudo de DNA foi estimado em picogramas (pg). Para as contagens cromossdmicas, as
pontas de raizes foram coletadas, pré-tratadas com ciclohexamida (0,0025%) por 2h e 10
minutos e fixadas em Carnoy (alcool etilico: acido acético, 3:1). Em seguida, os meristemas
foram submetidos a digestao enzimatica (10uL de celulase/pectinase 4:2 + 5uL de pectoliase 5%
+ 5uL de citohelicase 5%), e as laminas foram preparadas pela técnica de dissociacao celular e
secagem ao ar. As preparacdes cromossdmicas foram contrastadas com DAPI e analisadas em
microscopio de epifluorescéncia. Com base nas contagens cromossémicas, cinco genoétipos
foram identificados como tetraploides (2n=4x=36) e um como diploide (2n=2x=18). Apenas o0
diploide diferiu estatisticamente dos demais para o tamanho do genoma, de acordo com o teste
de Tukey (p<0,05), apresentando 1,42 pg. Os tetraploides apresentaram variagdo entre 2,14 a
2,22pg, sem diferengas estatisticas entre eles. Apesar das contagens cromossdmicas e tamanho
do genoma confirmarem os niveis de ploidia dos seis genoétipos, em algumas células foram
observadas variagbes no numero cromossbmico que podem ser decorrentes de quebras,
aneuploidias, ou cromossomos B, eventos que s&o recorrentes em gramineas, sobretudo
guando envolve hibridacées e poliploidias. Desta forma, novas investigacdo empregando
técnicas moleculares, como a FISH, poder&o auxiliar para melhor caracterizacao dos cariotipos.
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