revista.uemg.br

Correspondéncia:
David Teixeira Guidoti
E-mail:
david.guidoti@uemg.br

Revista Ciéncia et
Praxis

A Citogenética e o Melhoramento de Plantas
Cytogenetics and Plant Breeding

La Citogenética y el Mejoramiento Vegetal

David Teixeira Guidoti'
Daniela Granella Gomes Guidoti?
Maria Suely Pagliarini (In memoriam)

1 Universidade do Estado de Minas Gerais, Frutal, Minas Gerais, Brasil. https://orcid.org/0000-0003-0488-79084
2 Universidade do Estado de Minas Gerais, Frutal, Minas Gerais, Brasil. https://orcid.org/0000-0003-1794-6129

RESUMO

Introducdo: A citogenética estuda a estrutura, a funcdo e o comportamento cromossémico e pode ser
dividida em citogenética classica e molecular. A citogenética tem se expandido e se inserido em
diferentes areas da ciéncia, como a taxonomia, a sistematica filogenética, a bioquimica, a medicina
clinica, a biotecnologia e o melhoramento genético. Essa ciéncia tem contribuido para a resolucdo de
muitos problemas relacionados a evolucdo bioldgica e nos programas de melhoramento de plantas
cultivadas. Suas ferramentas contribuem para o mapeamento cromossomico, estudos da mitose e
meiose, diagndstico de anomalias cromossomicas, além de subsidiar estudos de diversidade genética e
evolutivos. Além disso, a engenharia cromossdmica é uma importante ferramenta no melhoramento de
plantas, contribuindo no lancamento de novos cultivares com caracteristicas morfoagronémicas
desejaveis. Apesar disso, a literatura carece de artigos de revisdo que fornecam aporte para trabalhos
ligados a essa temética.

Objetivo: Realizar revisdo sistematica por meio de pesquisa em plataformas on-line de busca de artigos
cientificos, com o objetivo de apresentar a importancia e exemplificar a utilizacdo de conhecimentos
e/ou ferramentas classicas e/ou moleculares da citogenética no melhoramento de plantas.

Métodos: Para o alcance do objetivo, foram utilizadas plataformas digitais e livros-textos que enfocam
exemplos de citogenética aplicados no melhoramento genético vegetal.

Resultados: A pesquisa de revisdo resultou em 108 citacdes, fornecendo embasamento tedrico-
cientifico, constituindo uma ferramenta de suporte para trabalhos de englobem tal tematica.
Conclusao: O emprego da citogenética pode trazer informacdes valiosas para comparar espécies ou
examinar a variagdo entre individuos da mesma espécie e auxiliar na escolha de estratégias de
melhoramento.

Palavras-chave: Cromossomos; Rearranjos cromossomicos; Poliploidia; Marcadores cromossomicos.

ABSTRACT

Introduction: Cytogenetics studies the structure, function, and behavior of chromosomes and can be
divided into classical and molecular cytogenetics. Cytogenetics has expanded and become integrated into
different areas of science, such as taxonomy, phylogenetic systematics, biochemistry, clinical medicine,
biotechnology, and genetic improvement. This science has contributed to solving many problems related
to biological evolution and crop improvement programs. Its tools contribute to chromosome mapping,
studies of mitosis and meiosis, diagnosis of chromosomal abnormalities, as well as supporting studies of
genetic diversity and evolution. Additionally, chromosomal engineering is an important tool in plant
breeding, contributing to the release of new cultivars with desirable morphoagronomic characteristics.
Despite this, the literature lacks review articles that provide support for works related to this topic.
Objective: Conduct a systematic review through research on online platforms for searching scientific
articles, with the aim of presenting the importance and exemplifying the use of classical and/or molecular
cytogenetic knowledge and/or tools in plant breeding.

Methods: To achieve the objective, digital platforms and textbooks focusing on examples of cytogenetics
applied in plant breeding were used.
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Results: The review research resulted in 108 citations, providing a theoretical and cientific foundation, constituting
a support tool for works that encompass this topic.

Conclusion: The use of cytogenetics can provide valuable information for comparing species or examining
variation among individuals of the same species and assist in the selection of breeding strategies.

Keywords: Chromosomes; Chromosomal rearrangements; Polyploidy; Chromosomal markers.

RESUMEN

Introduccion: La citogenética estudia la estructura, funcién y comportamiento cromosémico y puede dividirse
en citogenética clasica y molecular. La citogenética se ha expandido e integrado en diferentes areas de la
ciencia, como la taxonomia, la sistematica filogenética, la bioquimica, la medicina clinica, la biotecnologia y la
mejora genética. Esta ciencia ha contribuido a la resolucién de muchos problemas relacionados con la
evolucion bioldgica y en los programas de mejora de plantas cultivadas. Sus herramientas contribuyen al
mapeo cromosomico, estudios de mitosis y meiosis, diagndstico de anomalias cromosémicas, ademas de
apoyar estudios de diversidad genética y evolutivos. Ademas, la ingenieria cromosémica es una herramienta
importante en la mejora de plantas, contribuyendo al lanzamiento de nuevos cultivares con caracteristicas
morfoagronémicas deseables. A pesar de esto, la literatura carece de articulos de revision que brinden apoyo
a trabajos relacionados con este tema.

Objetivo: Realizar una revision sistematica mediante la investigacion en plataformas en linea de busqueda de
articulos cientificos, con el objetivo de presentar la importancia y ejemplificar la utilizacidn de conocimientos y/o
herramientas clasicas y/o moleculares de la citogenética en la mejora de plantas.

Métodos: Para alcanzar el objetivo, se utilizaron plataformas digitales y libros de texto que se centran en ejemplos
de citogenética aplicados al mejoramiento genético vegetal.

Resultados: La investigacién de revisién resulté en 108 citas, proporcionando una base tedrico-cientifica,
constituyendo una herramienta de apoyo para trabajos que aborden dicha temética.

Conclusién: El empleo de la citogenética puede aportar informacion valiosa para comparar especies o examinar
la variacion entre individuos de la misma especie y auxiliar en la eleccion de estrategias de mejoramiento.
Palabras-clave: Cromosomas; Rearreglos cromosdmicos; Poliploidia; Marcadores cromosémicos.
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INTRODUCAO

A citogenética estuda a estrutura e a fun¢do de cromossomos e pode ser classificada em classica e
molecular. A classica esta relacionada a analise dos cromossomos na divisdo celular, em especial na
metafase, empregando, para isso, técnicas que paralisam o ciclo celular, permitindo estudos
cariotipicos. A molecular emprega técnicas que envolvem hibridacdo gendmica, fluorescéncia e/ou
cariotipagem espectral (Chauffaille, 2005).

A partir do século XX, a citogenética classica teve seu desenvolvimento aprimorado, em especial pelo
aperfeicoamento de técnicas em microscopia. Embora a genética molecular tenha gerado uma
revolucdo, a analise cromossdmica continua sendo uma excelente ferramenta em estudos de genética,
citologia e melhoramento genético (Brammer; Zanotto; Caverzan, 2007).

Através de analises citogenéticas, é possivel determinar, por exemplo, o nUmero e o comportamento
dos cromossomos, os niveis de ploidia e a fertilidade do polen, o que propicia a identificacdo e escolha
de genitores a serem utilizados em cruzamentos dirigidos (Sybenga, 1993; 1998). Além disso, as
técnicas citogenéticas tém contribuido no estudo das relagdes naturais e na classificacdo de
organismos através de métodos que associam ferramentas classicas de sistematica com estudos
comparativos de cromossomos, a citotaxonomia, e na caracterizacdo de inUmeras espécies de
interesse econdémico (Appels et al., 1998).

A citogenética molecular contribui em estudos de evolucdo, genética e estabilidade cariotipica, uma
vez que apenas parametros morfoldgicos eram empregados para realizagdo de tais estudos. Com o
surgimento de técnicas de bandeamento, a caracterizacdo cromossdmica tem sido aperfeicoada de
forma significativa (Brasileiro-Vidal; Guerra, 2002).

Rearranjos cromossdémicos sdo eventos importantes para o processo evolutivo e podem ser
empregados na producdo de linhagens especiais de organismos para uso na genética experimental e
aplicada (Griffiths et al., 2022). As poliploidias sdo exemplos de rearranjos cromossémicos comuns em
plantas. Sabe-se que o aumento do numero de conjuntos cromossémicos contribui para a
diversificacdo de novas espécies vegetais. Entre os individuos poliploides, por exemplo, a
alopoliploidia, também chamada de poliploidia genémica, é oriunda da duplicacdo de genomas
diferentes em hibridos, em que o pareamento dos cromossomos acontece somente entre os
cromossomos do mesmo genoma (Stebbins, 1971; Sybenga, 1993).

Plantas alopoliploides, formadas por genomas de diferentes géneros ou espécies, podem ser obtidas
por cruzamento entre duas espécies relacionadas e, em seguida, com uso de colchicina, dobra-se os
cromossomos da prole. Esta técnica tem potencial aplicagdo no melhoramento de plantas, devido aos
alopoliploides combinarem as caracteristicas de duas espécies parentais (Griffiths et al., 2022). A
colchicina é empregada para aumentar o nivel de ploidia nas plantas. Essa substancia interrompe o
ciclo mitético e despolimeriza os microtubulos, resultando na duplicagdo dos cromossomos. A
poliploidia artificial & benéfica para o processo evolutivo, promovendo o efeito de heterose, maior
combinacdo génica e ampliando a variabilidade genética (Sanchez; Matos-Acuero, 2012; Silva et al,
2014). Um exemplo foi o hibrido obtido entre a couve e o rabanete, Raphanobrassica, o primeiro
poliploide gerado por manipulagdo humana em 1928, por Karpechenko. Este, ao cruzar um espécime
de rabanete, Raphanus sativus, com um de couve, Brassica oleraceae, ambas 2n=18, procurou obter
plantas com folhas de couve e raiz de rabanete. Tais cruzamentos produziam sementes, no entanto,
as plantas geradas eram estéreis. De maneira eventual, sementes foram produzidas e resultaram em
plantas férteis, com o dobro do niumero cromossémico. O indicativo é de que este alopoliploide tenha
surgido por poliploidizagao sexual espontanea, mas ndo apresentava o sucesso agronomico esperado,
pois, tinha raiz da couve e folhas de rabanete (Griffiths et al., 2016).

O interesse no desenvolvimento artificial de vegetais com caracteristicas mais robustas que seus
genitores é que, naturalmente, estes ndo sdo encontrados na natureza. A partir da agdo da colchicina
em paralisar o fuso na divisdo celular, levando a formacao de células e plantas com o dobro do nimero
cromossdmico, novos caminhos foram abertos ao melhoramento genético (Blakeslee; Avery, 1937),
com aplicagdes na restauracdo da fertilidade de hibridos estéreis, um modo de se alcangar plantas
maiores e melhores, além da transferéncia de genes de interesse entre niveis de ploidia (Dewey, 1980).
Em programas de melhoramento genético vegetal, muitos problemas praticos, como diferencas
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estruturais devidas a translocagdes ou substituicdes de segmentos cromossdmicos ndo podem ser
resolvidas sem abordagens citogenéticas (Cauderdn, 2019).

Este trabalho teve como objetivo realizar uma revisdo sistematica sobre a aplicagdo da citogenética
no melhoramento vegetal, integrando métodos classicos e moleculares, visando fornecer suporte a
futuras pesquisas que utilizem a citogenética para delinear experimentos ou solucionar desafios em
programas de melhoramento genético. Além disso, revisdes sistematicas sdo fundamentais para a
pesquisa académica, pois, organizam o conhecimento ja produzido, permitindo identificar abordagens
tedricas, métodos, referéncias e lacunas ainda ndo exploradas no tema.

METODOS

O presente trabalho de revisdo sistematica utilizou as plataformas: (1) SciELO - Scientific Electronic
Library Online, que reune trabalhos da Fapesp, Capes, CNPq, Biblioteca Virtual em Saldde - BVS,
Bireme-OPS-OMS e Fundacao de Apoio a Universidade Federal de Sdo Paulo - Fap Unifesp; (2) Google
Académico (Google Scholar), (3) Periddicos Capes, (4) Science Direct - Elsevier e (5) National Center for
Biotechnology Information (NCBI-USA). Além das plataformas digitais, foram utilizados livros textos
gue enfocam exemplos de citogenética aplicados ao melhoramento genético vegetal, devidamente
citados no desenvolvimento deste trabalho.

As principais palavras de busca utilizadas em portugués, foram: citogenética, alteracdes
cromossOmicas, alteracdes estruturais, alteracGes numéricas, rearranjos cromossOmicos, rearranjos
balanceados, rearranjos ndo-balanceados, eliminacdo de cromossomos, aneuploidia, euploidia,
haploidia, poliploidia, citogenética e/no melhoramento genético (vegetal), citogenética e/na
biotecnologia (vegetal), citogenética e/na biologia molecular, citogenética molecular e métodos
citogenéticos (métodos de citogenética), e em inglés: cytogenetics, chromosomal alterations,
structural alterations, numerical alterations, chromosomal rearrangements, balanced rearrangements,
unbalanced rearrangements, chromosome elimination, aneuploidy, euploidy, haploidy, polyploidy,
cytogenetics and/in genetic (plant) improvement, cytogenetics and/in biotechnology (plant),
cytogenetics and/in molecular biology, molecular cytogenetics and cytogenetic methods (cytogenetic
methods).

Quanto ao recorte temporal, empregou-se o intervalo dos ultimos dez anos (2024-2014), incluindo
referéncias classicas conceituais. A tematica do presente trabalho possui terminologias, conceitos e
algumas inferéncias que ndo tiveram atualizacdes e, por isso, o trabalho empregou referéncias de anos
anteriores a Ultima década. Assim, a revisao resultou em 108 cita¢des, das quais, foi possivel o
embasamento teorico-cientifico no desenvolvimento do presente manuscrito, constituindo uma
ferramenta de suporte para futuros trabalhos que englobem as tematicas encadeadas por meio das
expressdes de busca e palavras-chaves, empregadas neste trabalho.

DESENVOLVIMENTO
Rearranjos Cromossémicos

Altera¢des cromossOmicas envolvem variagdes no nimero ou na estrutura dos cromossomos de uma
espécie, podendo causar mudancas fenotipicas e estarem associadas ou ndo a anomalias congénitas
(Vargas, 2014). Tais alteracSes tém escopo gendmico, uma vez que possuem o potencial de alterar o
contetido do genoma, mudar as interacdes entre os cromossomos homologos na meiose, além de
constituir um mecanismo que gera diversidade genética (Sanders, 2014).

Os rearranjos cromossOmicos sao fatores que contribuem nao apenas para a diversificacao genética,
mas estao frequentemente associados as quebras em hotspots — regides do genoma contendo DNA
repetitivo que sdo mais propensas a sofrer quebras (Cazaux et al,, 2011; Bruschi et al., 2014).

Os rearranjos tém essa nomenclatura porque as mudangas na estrutura de um cromossomo
envolvem a reorganizagdo deste e englobam varias classes importantes de eventos (Nussbaum;
Mcinnes; Willard, 2007). Entre estes, por exemplo, um segmento cromossémico pode ser perdido
(delecao) ou pode ser duplicado (duplicacado). A orientagdo de um segmento dentro do cromossomo

Revista Ciéncia et Praxis, 2026, v. 23, n. 38, jul/dez, p. 83-101, ISSNe: 1983-912X



pode ser invertida (inversdo) ou um segmento pode ser movido para outro lugar no cromossomo ou
para outro cromossomo (translocagao) (Guerra, 1988; Griffiths et al,, 2016). No entanto, para que esses
eventos ocorram, € necessario que ambas as fitas de DNA sejam quebradas em dois locais distintos,
seguido da reunido das pontas quebradas para produzir novos rearranjos cromossomicos (Griffiths et
al., 2016). Tais quebras podem ocorrer naturalmente, como resultado de processos enddgenos, como
metabolismo oxidativo, erros na replicagdo do DNA ou durante fendmenos de recombinagao. Podem,
ainda, ser geradas pela acdo de agentes exdgenos, como radiacdo ionizante e agentes quimicos
(Sankaranarayanan; Wassom, 2005). Adicionalmente, alteracdes gendmicas podem ser induzidas por
elementos de transposicdo, que sdo capazes de promover rearranjos cromossdmicos, devido sua
capacidade de modificar a posicdo original de sequéncias de DNA, podendo alterar, inclusive, a
expressao de genes vizinhos (Carareto; Monteiro-Vitorello; Sluys, 2015).

Classes de Rearranjos Cromossémicos

De forma geral, ha inimeras formas pelas quais os cromossomos podem se reorganizar produzindo
diferentes rearranjos. No entanto, os principais tipos de altera¢es estruturais sdo divididos em duas
categorias: (1) rearranjos balanceados — envolvem alteragdes em que a quantidade total de informacgéo
genética ndo ¢ alterada, mas é rearranjada e, (2) rearranjos nao-balanceados — altera¢des em que a
quantidade total de informacgdo genética é alterada (Kirkpatrick, 2010).

Os rearranjos balanceados ndo removem ou duplicam sequéncias de DNA, apenas alteram a ordem
dos genes ao longo do cromossomo. Neste tipo de rearranjo, encontram-se as inversdes e as
translocacdes reciprocas. As vezes, as quebras de DNA que precedem a formacdo de um rearranjo
ocorrem dentro dos genes. Quando isso ocorre, ha um desequilibrio no funcionamento génico, pois,
parte dos genes move-se para um novo local sem a producao completa de um transcrito. Além disso,
as sequéncias de DNA em ambos os lados das pontas reunidas de um cromossomo rearranjado nao
sao corretamente justapostas, podendo gerar um gene hibrido ndo funcional, formado de partes de
dois outros genes (Griffiths et al.,, 2016).

Os rearranjos nao-balanceados, por outro lado, alteram a dosagem génica de um trecho
cromossdmico. A delecdo de uma copia de um segmento ou a duplicagdo de uma copia extra podem
desequilibrar o balango génico normal. As duas classes de rearranjos ndo-balanceados incluem as
delec¢des e as duplicacdes (Griffiths et al., 2016), sendo que tais rearranjos possuem aplicabilidade no
melhoramento genético vegetal (Pereira et al.,, 2012).

Alteracdées Cromossémicas Estruturais

Segundo Lewis (2015), os cromossomos que sofrem eventos de quebra sdo considerados atipicos.
Nas delecdes, verifica-se auséncia de sequéncias de DNA, uma vez que tais sequéncias podem ser
perdidas, enquanto nas duplicacdes, ha excesso de DNA, uma vez que segmentos cromossomicos sdo
duplicados. A gravidade de possiveis anomalias dependera de quantos e quais genes estdo envolvidos
no processo. Barbara McClintok identificou em milho, Zea mays, que dele¢es no cromossomo 9
podem resultar na perda de genes que afetam caracteristicas como a coloragdo dos graos (Buchanan;
Gruissem; Jones, 2000). Por outro lado, as duplicacbes sao importantes eventos citogenéticos para
diversificacdo funcional de genes e na adaptacdo de plantas, como as que foram identificadas em
Arabidopsis thaliana (Vision; Brown; Tanksley, 2000), arroz, Oryza sativa (Yu et al., 2005), e em soja,
Glycine max (Schmutz et al., 2010).

Outros tipos de rearranjos incluem translocacdes, inversdes, isocromossomo e cromossomos em anel
(Gomes, 2022). No processo de translocacdao, cromossomos ndao-homélogos combinam ou trocam
segmentos. As translocacdes podem ser herdadas, uma vez que podem estar presentes em portadores
que tém material genético em quantidade normal, mas que se apresenta rearranjado. Além disso, o
fendtipo pode ser alterado e as translocacSes, em geral, desencadeiam quebra em um gene,
resultando em duplicagdes ou dele¢des nos cromossomos dos descendentes (Griffiths et al., 2016). Na
translocacao robertsoniana, ocorre o rompimento dos dois bragos curtos de dois cromossomos
acrocéntricos nao-homologos e unido dos dois bragos longos, formando um Unico cromossomo, com
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dois bragos longos. Em geral, os bragos curtos minusculos sdo perdidos, levando a reducao geral no
ndimero cromossdmico (Pierce, 2011).

Além da robertsoniana, um segundo tipo de translocagéo € a reciproca, em que dois cromossomos
nao-homologos trocam segmentos. Geralmente, o individuo apresentara quantidade normal de
material genético, porém, de forma rearranjada (Pierce, 2016). Em geral, esse tipo de translocagdo
ocorre em cromossomos especificos que contém regides simétricas. O emparelhamento de bases
complementares nessas regides leva a formagdo de contor¢des (loops) durante a replicacdo. Tais
contor¢des rompem os filamentos de DNA, gerando eventos de translocagao (Lewis, 2015).

Translocacbes cromossOmicas em Triticum aestivum (trigo) e espécies relacionadas tém sido
exploradas no melhoramento genético para transferéncia de genes de resisténcia a estresses bioticos
e abidticos (Casassola; Brammer, 2011; 2012).

As inversoes também sdo um tipo de rearranjo cromossOmico, em que sequéncias cromossomicas
podem estar invertidas, o que pode comprometer a homeostasia (Griffiths et al., 2016). Levando em
consideragdo a posi¢do do centromero em relagdo ao segmento invertido, pode-se distinguir dois
tipos de inversdes: a paracéntrica, que nao inclui o centrémero e a pericéntrica, quando o inclui. Apenas
um evento de permuta genética dentro do segmento invertido é o suficiente para originar uma
cromatide normal, uma cromatide com a inversdo e duas cromatides muito atipicas. Uma cromatide
anormal retém ambos os centromeros (dicéntrica). Durante a divisdo celular, os dois centromeros sdo
tensionados para polos opostos e a cromatide se rompe, deixando cromossomos com segmentos
extras ou ausentes (Pierce, 2016). Outro tipo de cromatide atipica é chamado de fragmento acéntrico
(pequena estrutura desprovida de centromero), que é perdido quando ocorre a divisao celular, pois, o
centrébmero é crucial para promover a separacao dos cromossomos para lados opostos da célula
(Lewis, 2015).

Mapas genéticos de solanaceas como da berinjela (Solanum melongena) e do tomate (Solanum
esculetum) revelaram 28 rearranjos estruturais envolvendo os seus 12 grupos de ligacao, sendo que
23 desses podem ser explicados por inversdes paracéntricas e cinco por eventos de translocacao
(Doganlar et al., 2002). Inversdes pericéntricas, translocacao reciproca entre dois cromossomos e
eliminacdo de um microcromossomo em Arabidopsis thaliana foram identificadas como eventos
responsaveis pela diminuicdo do nimero cromossdémico na espécie, influenciando sua organizacgdo
genOmica (Lysak et al., 2006).

A formacao do isocromossomo também é decorrente de rearranjos. Sua caracteristica tipica é possuir
bragos idénticos, resultantes de erro meidtico. Essa morfologia ocorre porque durante a meiose os
centromeros sao separados no plano errado (de forma transversal) dando origem a um
isocromossomo (Snustad; Simmons, 2013).

Cromossomos em anel constituem outro exemplo de alteracdo estrutural que podem surgir a partir
da perda de telbmero, resultando em extremidades cromossdmicas livres, que em seguida se unem. A
radiacdo ionizante é um exemplo de agente causador de cromossomos em anel (Lewis, 2015). Em
geral, esses cromossomos ndo causam problemas, mas algumas estruturas podem resultar em efeitos
deletérios (Snustad; Simmons, 2013).

Isocromossomos e cromossomos em anel em plantas caracterizam-se como eventos citogenéticos
de registro escasso na literatura cientifica. Entretanto, estes eventos podem impactar a estabilidade
genética das plantas, afetando processos como a meiose e a fertilidade. Um exemplo é o estudo de
Freitas Neto (2010), que analisou a meiose em Jacaratia spinosa e observou diferentes configuragdes
meidticas, incluindo cromossomos em anel, indicando a ocorréncia de quiasmas intersticiais.

Rearranjos Cromossémicos Numéricos

O numero, o tamanho e a morfologia de cromossomos presentes no nlcleo podem variar conforme
a espécie. Além de alteragdes na forma dos cromossomos (rearranjos estruturais), outros tipos de
alteracbes também podem ocorrer, modificando o ndmero de cromossomos, constituindo as
chamadas alteragcdes numéricas (Sanders, 2014). Ao contrario das estruturais, que envolvem
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modificagdo na estrutura do cromossomo, as alteragdes numéricas surgem como resultado da nao-
disjungdo na meiose gamética, gerando células com nimero de cromossomos alterado, diferente do
habitual para determinada espécie (Nussbaum et al., 2016; Turnpenny; Ellard, 2021).

As mudancas no numero de cromossomos sao basicamente de dois tipos: mudancas em conjuntos
totais de cromossomos, constituindo as euploidias e, mudangas em partes de conjuntos de
cromossomos, as chamadas aneuploidias. E importante destacar que tais alteracdes também tém sido
amplamente empregadas em cultivos vegetais de interesse comercial (Griffiths et al., 2016).

A euploidia é caracterizada quando ha o envolvimento de todo o genoma, originando um conjunto
haploide (n) a mais ou a menos nas células, além do conjunto padrao de cromossomos da espécie
(Maluf; Riegel, 2011). Organismos euploides que tém mais de dois conjuntos de cromossomos sao
chamados de poliploides (Lewis, 2015; Orr; Godek; Compton, 2015), podendo ser, por exemplo,
triploide (3n), tetraploide (4n), pentaploide (5n), e assim por diante. Existem organismos euploides
naturais sob a forma de haploides como abelhas, formigas e fungos; diploides como a maioria dos
mamiferos e, poliploides como plantas e alguns peixes e anfibios (Kantek et al, 2007; Peixoto et al.,
2008; Schmid et al., 2010; Silva et al., 2014; Orr; GodeK; Compton, 2015).

Embora as euploidias estejam presentes em muitos organismos de forma natural, as células contam
Ccom mecanismos precisos para garantir a segregacao correta de seus cromossomos durante a divisao
celular, a fim de manter seu estado euploide. Erros na execucao fiel desses mecanismos levam a
segregacao incorreta de cromossomos, resultando na geragdo de células filhas aneuploides (Orr;
Godek; Compton, 2015).

Nas aneuploidias, por outro lado, apenas em um ou alguns pares o nimero de cromossomos sofre
alteragdo. O individuo fica com cromossomos a mais ou a menos em apenas um dos elementos do
par e ndo em todos os cromossomos (Maluf; Riegel, 2011). Células aneuploides, portanto, sdo aquelas
que contém um Unico cromossomo extra ou ausente de um ou alguns pares de cromossomos
(Snustad; Simmons, 2013).

Entre os diferentes tipos de aneuploidias, encontram-se monossomias, trissomias, tetrassomias e
pentassomias. Considerando uma célula diploide (2n), a monossomia é caracterizada quando um
elemento do conjunto cromossOmico esta ausente; na trissomia, um ou alguns pares de cromossomos
tém um cromossomo a mais; na tetrassomia, um ou alguns pares de cromossomos tém dois
Cromossomos a mais e na pentassomia, um ou alguns pares de cromossomos tém trés cromossomos
a mais (Maluf; Riegel, 2011).

Em 1928, J. W. Lesley foi pioneiro nos estudos de mapeamento genético de tomateiro, empregando
tomate trissdbmico obtido do cruzamento entre plantas triploides e diploides (Carneiro; Vieira, 2002).
Além do tomate, plantas como milho, trigo e tabaco, apresentam monossomias ou trissomias (Guerra,
1988). Do ponto de vista filogenético, existem dois tipos de alteragdes no nimero cromossdémico de
interesse evolutivo: a poliploidia e a disploidia, ao passo que as aneuploidias ndao possuem implicacdes
evolutivas (Guerra, 2000).

A criagdo de genodtipos poliploides pode ser util no melhoramento de plantas, em especial de
frutiferas, pois, esta relacionada ao tamanho do fruto, como é o caso do morango, podendo ser
decaploide; na obtengdo de frutos sem sementes, como o limao ‘Taiti’, que é triploide ou, a partir de
gametas femininos ndo fecundados por gametas haploides, como em bananeira (Martin et al., 2009).
Ja a disploidia é uma mudancga gradativa no nimero cromossdmico haploide observado entre espécies
evolutivamente proximas. Tal mudanga pode resultar no aumento ou na diminuicdo do numero
cromossémico, sendo denominadas disploidia ascendente e descendente, respectivamente. Tais
mudancas tém como consequéncia a formagdo de uma série cromossOmica (série disploide) e tém
sido observadas em varios géneros vegetais (Stuessy et al., 2011).

Programas de melhoramento genético vegetal tém empregado diversas metodologias eficientes de
indugdo de poliploidia para inUmeras espécies. Métodos de duplicagdo cromossdmica, por exemplo,
podem contribuir para acelerar etapas dos programas de melhoramento e viabilizar o emprego de
estratégias que nao seriam possiveis naturalmente (Pereira et al., 2012). Por mais de sete décadas, a
inducdo de poliploidia tem sido empregada em programas de melhoramento a fim de gerar
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variabilidade genética em diversas culturas (Barichello et al., 2019).

A Importdncia da Citogenética no Melhoramento Genético de Plantas

A citogenética subsidia diferentes etapas de programas de melhoramento genético que incluem o
planejamento, o desenvolvimento, a conservacdo e o monitoramento de recursos genéticos.
Informacgdes resultantes de estudos citogenéticos contribuem na concepcao e no delineamento dos
diferentes programas de melhoramento (Davide et al., 2009). A associacdo entre a citogenética e o uso
de sequéncias de DNA de genomas vegetais disponiveis tém auxiliado na identificagdo de
cromossomos e na compreensdo de seus possiveis rearranjos, permitindo andlises comparativas e
identificacdo de altera¢des raras no genoma, demonstrando potencial para resolver, inclusive, relagdes
de filogenia complexas e conflitantes (Lysak; Lexer, 2006).

Em um programa de melhoramento, ndo ha necessidade de se realizar analises citogenéticas de
forma continua. A estabilidade meidtica pode ser averiguada por meio de dados de fertilidade e
estabilidade de caracteristicas morfoldgicas. Por outro lado, algumas questées como diferencas
estruturais geradas por substituicdes ou translocagdes cromossdmicas necessitam de abordagens
citogenéticas para serem elucidados (Cauderon, 2019).

Com o aprimoramento de técnicas citogenéticas e da microscopia, a observacdo de detalhes
morfoldgicos dos cromossomos tornou-se possivel. Assim, citogeneticistas constroem cariogamas e
realizam comparacdes intra e interespecificas. Com o surgimento das técnicas de bandeamento, que
evidenciam regides coradas, passou-se a caracterizar o cromossomo pela presenca ou auséncia de
bandas pelo padrdo de coloracdo mais ou menos intenso, sendo possivel a identificacao precisa de
cromossomos pelo uso de fluorocromos e outros corantes (Davide et al., 2009).

Métodos de Citogenética Molecular Aplicados ao Melhoramento de Plantas

O emprego de hibridizacdo in situ fez com que a citogenética entrasse em uma nova fase: a
molecular, podendo ser empregada em muitas areas da biologia, inclusive no melhoramento genético
(Guerra, 2004). O DNA gendmico, por exemplo, quando empregado como sonda, processo chamado
hibridizacdo gendmica in situ — genomic in situ hybridization (GISH), permite a identificacdo de
genomas parentais e o entendimento da sua organizacao. Por outro lado, quando segmentos de DNA
sao marcados com fluorocromos e sdo utilizados como sondas, tem-se a hibridizagdo fluorescente in
situ — fluorescent in situ hybridization (FISH), o que permite o estudo de cromossomos individuais
(Davide et al., 2009).

Assim, as pesquisas em citogenética tém sido ampliadas pelo avang¢o das técnicas de biologia
molecular, em especial pelas técnicas citadas, a saber GISH e FISH (Soares-Scott et al.,, 2005; Singh,
2018). Tais metodologias complementam as demais de bandeamento, pois, possibilitam a
identificacdo de alteracSes além da resolucao visual, como rearranjos cromossémicos em regides de
dificil deteccdo pelo bandeamento (Varella-Garcia et al., 2004).

A citogenética molecular, permite, assim, com o auxilio dessas técnicas, iniUmeras possibilidades de
analise e de diagndstico, como analise cariotipica por coloragdo convencional; padrdo de
bandeamento cromossomico e localizagdo de sequéncias via FISH e GISH, para comparacdes mais
refinadas e de conteudo de DNA, que permite verificar as variagdes no tamanho do genoma de
espécies e de hibridos diploides e poliploides (Davide et al., 2009). Empregando a técnica FISH e GISH,
Silva et al. (2018), realizaram a caracterizagao cariotipica de hibridos de Passiflora spp. e identificaram
os sub genomas parentais e os sitios especificos de DNA ribossomal (DNAr), confirmando o processo
de hibridacao.

Além disso, métodos de manipulagao relacionados com a citogenética ja permitiram a transferéncia
de inUmeras caracteristicas agronomicamente Uteis, como a resisténcia a doencas fungicas e pragas
de espécies afins para cultivares adaptadas (Moraes-Fernandes, 1985). Isso porque o emprego da
citogenética de forma suplementar em programas de melhoramento tem contribuido na selecdo de
genitores, na manipulacao, no monitoramento e na conservagao de germoplasma, etapas importantes
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em programas de melhoramento genético, uma vez que o mapeamento fisico de cromossomos
permite a inclusao de dados importantes, minimizando possiveis erros de sele¢do de progénies em
cruzamentos (Melo, 2009). O conhecimento dos padrdes de heranca e a localizacdo de genes nos
cromossomos tém permitido ao melhoramento genético avangos na incorporagdo de genes de
importancia econdmica entre os genotipos promissores (Brammer, 2003).

A Citogenética, o Método de Retrocruzamentos e o Desenvolvimento de Traits

O método de retrocruzamentos é muito utilizado para a transferéncia de genes de resisténcia a
doencas. Quando a transferéncia do gene ocorre entre diferentes espécies, tem-se o método da
introgressao. O retrocruzamento consiste na hibridacdo entre uma planta F1, descendente de um
cruzamento, com um de seus parentais. O método possibilita a transferéncia de um ou poucos genes
de um dos genitores, denominado parental doador (PD) ou nao recorrente, para o parental recorrente
(PR). O hibrido obtido é retrocruzado varias vezes com o parental recorrente a fim de recuperar a
mesma adaptacdo, produtividade e demais qualidades que este ja possuia, acrescido da nova
caracteristica introduzida (Bespalhok Filho; Guerra; Oliveira, 2007a).

A introgressdo de genes pode ser aprimorada por métodos eficientes que detectam cromossomos
ou segmentos cromossdmicos (Jiang; Friebe; Gill, 1993), pois, o estado hibrido de uma plantula pode
ser determinado através do nuimero somatico de cromossomos e pelo comportamento meiotico
(Sharma; Gill, 1983; Sethi, 1989). No entanto, a principal desvantagem do retrocruzamento é que ele é
muito trabalhoso e demorado. Por isso, ha o risco de que durante o periodo de execu¢do do método,
outras cultivares sejam langadas e tornem obsoleta a cultivar alvo do método empregado (Bespalhok
Filho; Guerra; Oliveira, 2007a). Outro fator importante é que sdo métodos ainda muito restritos a
espécies aparentadas, uma vez que o cruzamento entre espécies distantes ndo é viavel, ou, quando
ocorre, tende a produzir descendentes inférteis (Moyle; Nakazato, 2008).

Uma problematica a ser considerada é que quando as espécies a serem cruzadas sdo distantemente
aparentadas, ha falha na fertilizagdo ou o desenvolvimento embrionario cessa nos estagios iniciais.
Quando este problema é encontrado, uma ampla variedade de gendtipos de ambos os parentais
devem ser testados e o cruzamento nas duas direcdes deve ser realizado, na tentativa de que uma
combinacao possa ser mais compativel que a outra. Qualquer programa de melhoramento que inclui
o uso de espécies afins como fonte de resisténcia a doencas, deve iniciar pela pesquisa do tipo de
resisténcia existente em espécies relacionadas (Knott; Dvorak, 1976).

Em se tratando de transferéncia de genes, que envolve a passagem de segmentos cromossOmicos
de uma espécie a outra, o segmento deve ser o menor possivel, evitando-se a incorporagdo de outros
caracteres indesejados, o que diminui o emprego dos genétipos produzidos (Moraes-Fernandes, 1985;
Autrique et al, 1995), isso porque quanto menor o segmento inserido, maior a probabilidade de
sucesso na producao de variedades de interesse comercial (Kimber, 1993). Como é dificil o controle
dessa etapa, € comum que variedades comerciais resistentes nao sejam produzidas diretamente, em
fungdo da quantidade de caracteres deletérios que sao mantidos nos hibridos. Assim, sdo necessarias
sucessivas geragoes de retrocruzamentos, o que faz com que um Unico hibrido produzido seja utilizado
em diversos programas de melhoramento. De acordo com Ramalho; Abreu; Santos (2001), cerca de
trés a quatro retrocruzamentos sdo suficientes para recuperar o gendtipo do parental recorrente. Por
outro lado, Borém (1997), salienta que se o parental doador nao for adaptado, normalmente o nimero
de retrocruzamentos tende a ser maior.

A associagdo conjunta de sele¢do agrondmica e técnicas citogenéticas representa uma excelente
estratégia, sendo rapida e eficiente, pois, permite a analise coordenada, entre citogeneticista e
melhorista, de testes de progénies, influéncia do genotipo sobre a ocorréncia de alteragdes
cromossOmicas e até mesmo avaliacdo da estrutura de graos de pdélen, o que pode afetar a taxa de
fertilidade e prejudicar o processo adaptativo de cultivares (Bramer, 2003).

Outro método empregado em programas de introgressdao de genes, por meio de retrocruzamento,
é a utilizacdo de marcadores moleculares. Em programas de melhoramento, germoplasmas nao-
adaptados tém sido empregados para fins de introducdo de caracteristicas de heranca simples, como
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resisténcia a doencas. A selegdo assistida por marcadores moleculares pode ser feita para monitorar o
gene de interesse ou o0 genoma recorrente, visando a diminuicdo do tempo para obtengdo de
linhagens convertidas e aumento da eficiéncia do programa, principalmente quando se objetiva a
piramidacao de dois ou mais genes de interesse (Epamig, 2009). Na piramidacao, genes de resisténcia
vertical, que conferem resisténcia a determinado patdégeno, por exemplo, sdo integrados em um
gendtipo que se pretende melhorar, dificultando o aparecimento de “super-racas” que quebrem a
combinacao dos genes piramidados (Bespalhok Filho; Guerra; Oliveira, 2007b).

Diferentes estratégias de retrocruzamento assistido podem ser empregadas dependendo dos
objetivos, sendo que o custo com as genotipagens pode ser compensado pela reducao significativa
no numero de geracdes para recuperar 0 genoma recorrente, principalmente com o alto valor
agregado de um evento transgénico (Guimaraes et al, 2009). Além disso, em situacdes em que o
fendtipo é de avaliacdo complexa, a selecdo com marcadores moleculares fornece a vantagem
adicional na reducdo dos custos e na selecao precoce dos individuos de interesse (Epamig, 2009).

Historicamente, emprega-se métodos de selecdo de alelos favoraveis selvagens ou obtidos por
mutagénese induzida no desenvolvimento de traits — cultivares com caracteristicas desejaveis, como
para resisténcia a pragas, doencas, aumento de produtividade ou do valor nutricional. Contudo,
existem limitacbes que incluem a selecdo de fenotipos sem o devido conhecimento das bases
moleculares e fisiolégicas relacionadas (Purugganan; Fuller, 2009). Nesse sentido, técnicas modernas
de biologia molecular tém contribuido no desenvolvimento de novas cultivares potenciais, tornando
possivel o melhoramento simultaneo de multiplas traits, agilizando o lancamento de novos produtos
(Gao et al, 2020). Adicionalmente, tecnologias de edicdo génica tém permitido a realizacdao de
modificacdes de genes, sem a necessidade de transformacdo genética, possibilitando o
desenvolvimento de cultivares livres de transgenia (Jansing et al.,, 2019).

As modernas técnicas de citogenética tém proporcionado aos melhoristas uma melhor compreensao
do potencial e dos limites de métodos usualmente tradicionais. Dessa forma, a citogenética contribui
no controle dos cruzamentos, na alteracao de ploidia, na transferéncia citoplasmatica e em ensaios de
novas combinacdes citoplasmatica e/ou gendmicas, além de indugdo de translocagdo cromossémica
entre cromossomos que nao se pareiam normalmente. Tais contribui¢des, tornam possivel o emprego
de métodos mais simples para atender os diferentes objetivos de um programa de melhoramento
genético de plantas (Cauderdn, 2019).

A Eliminagdo de Cromossomos e sua AplicacdGo no Melhoramento de Plantas

Durante a combinagado de dois genomas distintos na hibridizacao, em geral as divisdes mitéticas e
meidticas acontecem de forma desigual, podendo levar a eliminagdo cromossémica (Sundberg;
Glimelius, 1991). Esse fen6meno é comum em hibridos interespecificos de gramineas, constituindo
importante ferramenta no melhoramento genético vegetal (Baptista-Giacomelli; Pagliarini; Almeida,
2000). A eliminagdo cromossdmica pode ser total ou parcial (Adamowski; Pagliarini; Batista, 1998;
Gernand et al,, 2005; Sanei et al.,, 2011), e pode ocorrer, ainda, em poliploides oriundos de espécies
relacionadas (Gernand et al., 2005).

No processo de hibridizagdo interespecifica, a eliminagdo parcial de cromossomos pode levar a
obtengdo de linhas de adicdo — com cromossomos ou partes de cromossomos extras, ou linhas de
substituicdo — substituicdo de cromossomos entre espécies diferentes (Baptista-Giacomelli; Pagliarini;
Almeida, 2000). Além disso, pode-se obter haploides, quando ocorre a eliminacdo completa do
genoma de um dos parentais na obtencao do hibrido, como demonstrado durante o desenvolvimento
inicial dos embrides de Hordeum vulgare x Hordeum bulbosum, no qual os cromossomos de H.
bulbosum sao eliminados apds a polinizacao (Peters; Bobrowski; Rosinha, 1999; Sanei et al,, 2011).
Adicionalmente, temos a eliminagao biparental e casual em hibridos poliploidizados de capim-elefante
(Pennisetum purpureum) e milheto (Pennisetum glaucum) (Andrade-Vieira et al., 2013; Reis et al., 2014).

A nova constituicdo genOmica apos fertilizagdo em um cruzamento interespecifico, proveniente da
combinacdo de dois genomas parentais distintos, pode levar a reorganizacbes genéticas e
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epigenéticas que poderao resultar em alteragdes cromossdémicas numéricas e na distribuicdo de
sequéncias de DNA, afetando a expressao génica global. Assim, torna-se relevante o conhecimento
dos mecanismos que levam a eliminagdo cromossdémica (Riddle; Birchler, 2003).

Muitos mecanismos de eliminacdo cromossdmica tém sido descritos, incluindo a fragmentacao
cromossdmica, formagdo de micronlcleos, degradacdo da cromatina e os cromossomos nao
orientados na metafase e/ou retardatarios em anafase (Singh, 1993). Jensen (1977), destaca a
assincronia no tempo do ciclo celular mitético devido diferengas genéticas entre as espécies cruzadas,
anormalidades no fuso, centrémeros e centriolos e reconhecimento de DNA estranho e sua inativacao.

Em células somaticas, a eliminagdo de cromossomos nos hibridos interespecificos entre as forrageiras
de importancia econdmica capim-elefante e milheto, estd relacionada a hibridacdo seguida pela
inducdo de poliploidizagdo (Campos et al, 2009; Ledo, 2009). Em hibridos poliploidizados, surgem
conflitos entre os genomas parentais no nucleo da célula hibrida, que podem levar a eliminacdo
cromossdmica (Gernand et al., 2005; Salentijn et al., 2009). A segregacao anormal de cromossomos
durante a meiose é uma das principais causas desse fendmeno (Baptista-Giacomelli; Pagliarini;
Almeida, 2000), estando relacionada ao pareamento cromossémico irregular na meiose, como o
observado nos hibridos poliploidizados de capim-elefante e milheto (Paiva et al., 2012).

Outro fator que pode estar relacionado a eliminagdo cromossémica é a coesao entre as cromatides-
irmas na metafase (Kaszas; Cande, 2000; Cerutti; Casas-Mollano, 2009). Falhas na fosforilacdo de
proteinas especificas podem diminuir a associacdo entre coesinas na regido pericentrométrica,
resultando em baixa atividade centromérica (Eckert; Gravdahl, Megee, 2007), podendo afetar
processos importantes na pds-metafase, conduzindo, assim, a segrega¢do anormal de cromossomos
e tendo como consequéncia a eliminagdo cromossOmica (Hans; Dimitrov, 2001).

Laurie e Bennett (1989), sugerem que a eliminacao do genoma do milho, quando cruzado com trigo,
seja gerada pela incompatibilidade de tamanho entre o centromero cromossdomico do milho em
relacdo as fibras do fuso que sdo construidas pelo genoma materno (trigo). E necessario destacar, no
entanto, que a eliminacdo cromossOmica total do genitor masculino é critica em cruzamentos
interespecificos que visam a producao de plantas haploides, uma vez que ndo deve haver retencao de
material genético da espécie polinizadora, para que a identidade genética embrionaria seja preservada
e, consequentemente, se obtenha a homozigose perfeita, apos a duplicacdo dos genomas.

Na regido sul, um exemplo incomum envolvendo aveia (Avena sativa) foi verificado. Das 12
variedades brasileiras de aveia indicadas para o cultivo, a variedade UFRGS 15 apresentou um tipo de
eliminacdo cromossOmica, nunca descrita em outra espécie. Cromossomos que deram origem aos
micronulcleos durante a meiose foram eliminados do micrésporo sob a forma de micrécito. O
micronucleo aproximava-se da parede do micrésporo, iniciava um tipo de brotamento e sofria
separacao do micrésporo. Os micrécitos eliminados deram origem a grdos de podlen pequenos e
estéreis (Baptista-Giacomelli; Pagliarini; Almeida, 2000).

No experimento de Baptista-Giacomelli; Pagliarini; Almeida (2000), a eliminacdo de micronucleos
observada foi surpreendente, porque a aveia, apesar de alohexaploide, € meioticamente estavel, com
emparelhamento de 21 cromossomos bivalentes. Eliminacdo de micronucleos na fase de micrésporo,
como os encontrados na variedade de aveia testada, ndo foi relatada para qualquer espécie. Em alguns
casos, essa eliminagdo é tecido-dependente, afetada pelas condig¢des fisioldgicas das células (Singh,
2002). Como ja citado, a combinacao de dois genomas distintos em hibridos, frequentemente, resulta
em divisdes aberrantes de mitose e meiose e, as vezes, leva a eliminacdo cromossémica. No entanto,
uma correlacao positiva entre eliminagdo cromossdmica e distancia genética entre as espécies foi
encontrada em Brassicaceae (Sundberg; Glimelius, 1991).

A eliminacao de cromossomos por meio de citocinese adicional, que levou a formacao de micrécitos
e ao aparecimento de poliades ja foi descrita em outras espécies e hibridos de Urochloa spp. (Fuzinatto;
Pagliarini; Valle, 2007; Boldrini et al., 2009; Mendes-Bonato et al., 2009; Felismino; Pagliarini; Valle, 2010,
Boldrini et al, 2011; Ricci et al, 2011; Souza, 2013). Em tais trabalhos, esse fenomeno resultou na
formacdo de grdos de pélen de tamanhos variados. E importante salientar que independente da
origem e do destino dos micronucleos formados durante as divisdes meidticas, essas anormalidades
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comprometem a viabilidade dos gametas, pois, os micrésporos resultantes ficam com quantidade
desbalanceada de DNA (Valle; Pagliarini, 2009).

A eliminacdo de cromossomos em hibridos interespecificos € uma ferramenta poderosa em
programas de melhoramento, uma vez que a eliminagdo cromossomica diferencial pode facilitar a
producdo de linhas de adicdo e substituicdo e, quando ocorre a eliminacao total de um genoma,
permitir a formagdo de linhas haploides. A transferéncia interploide de genes em aveia, por exemplo,
usando linhas monossémicas de substituicdo exdgenas, tem sido aplicada no melhoramento dessa
espécie (Forsberg, 1990) e técnicas moleculares de citogenética sdo usadas para o reconhecimento do
cromossomo no género. A eliminacdo de microndcleos nos micrésporos, acompanhada pelo
reconhecimento exato do cromossomo eliminado, também pode ser Util no melhoramento nao apenas
da aveia, como de outras espécies (Katsiotis; Hagidimitriou; Heslop-Harrison, 1997).

CONCLUSAO

A citogenética emprega tanto técnicas simples e de baixo custo que fornecem informagdes para a
maioria das etapas dos programas de melhoramento genético, quanto ferramentas sofisticadas que
permitem o conhecimento detalhado do genoma, podendo indicar os procedimentos mais adequados
para a manipulacdo genética em programas de melhoramento. O emprego da citogenética pode trazer
informacdes valiosas para comparar espécies ou examinar a variacdo entre individuos da mesma
espécie e auxiliar na escolha de estratégias de melhoramento. Ha poucos trabalhos de revisdo que
abordem de forma ampla as diferentes aplicacdes das abordagens citogenéticas na ampliacdo da
variabilidade genética, avaliacdo da diversidade, delineamento de programas de melhoramento e
aplicacdo pratica no lancamento de novas cultivares melhoradas por métodos classicos ou
biotecnoldgicos. Diante disso, o presente trabalho contribui para com o embasamento de pesquisas
em citogenética basica ou aplicada ao melhoramento genético, por meio de uma revisdo sistematica
sobre a citogenética e o melhoramento vegetal.
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