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Introducao

C. eugenioides

No género Coffea, 0 mapeamento citogenético tem sido conduzido
com foco em estudos comparativos e de sintenia, possibilitando uma
melhor compreensao acerca da evolucao dos genomas. Os genes
envolvidos na via de biossintese da cafeina pertencem a classe de N-
metiltransferases  (nmt): xantosinometiltransferase (xmt), 7-

metilxantina transferase (mxmt) e 3,7-dimetilxantina metiltransferase
(dxmt)1.

C. canephora

C. arabica

Objetivos

Determinar o0 namero de cOpias e mapear os genes xmi, mxmt e
dxmt, utilizando uma dnica sonda, nos cromossomos mitoticos de
Coffea diploides, C. eugenioides e C. canephora, e do alotetraploide
verdadeiro C. arabica.

Figura 1. Sinais de hibridizacao dos genes
dxmtl e dxmt2 em nucleos interfasicos de

Coffea.

Material e Método

Laminas foram confeccionadas a partir de calos friaveis, os quais
foram induzidos in vitro a partir de folhas das trés espécies. As

laminas foram analisadas em microscopio de contraste de fase e,
assim, selecionadas com base no namero de prometafases e metafases
e na morfologia dos cromossomos mitoticos. A hibridizacao in situ
foi conduzida nos ntucleos interfasicos para determinacao do nimero
de copias dos genes e, simultaneamente, nas prometafases e

metafases para citogenOmica.

Resultados e Discussao

Em C. canephora foi identificada uma copia do gene dxmi2, C.
eugenioides apresentou uma copia do gene dxmtl e em C. arabica
foram encontrados quatro sinais de hibridizacao, evidanciando uma
copia do dxmtl e uma coOpia do dxmt2. Os dados levantados
confirmam que a origem de C. arabica advém do cruzamento entre C.
eugenioides e C. canephora.

C. eugenioides

C. canephora

C. arabica

dxmt?2 em cromossomos metafasicos

Coffea.

O mapeamento dos genes revelou estarem localizados na regiao
intersticial do braco longo de cromossomos submetacéntricos, ainda
que o namero do cromossomo nao tenha sido determinado.

C. eugenloides C. canephora C. arabica

Figura 3. Cromossomos metaftdsicos de Coffea com sinais de
hibridizacao para dxmt1 e dxmt2 na regiao intersticial do braco longo.

Conclusoes
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Pela primeira vez, os genes dxmtl e dxmt2 foram fisicamente
mapeados em cromossomos metafasicos de C. arabica, C. canephora e
C. eugenioides. O namero de copias foi determinado, sendo uma copia
de dxmtl em C. eugenioides, uma copia de dxmit2 em C. canephora e
uma cOpia de cada em C. arabica. Ademais, a localizacao dos genes
foi elucidada. Os dados obtidos contribuem para com as analises
citogendmicas, no estudo molecular e no entendimento da evolucao
do género Coffea.

Figura 2. Mapeamento dos genes dxmtl e



