
CITOGENÔMICA COMPARATIVA DOS GENES xmt (xantosinometiltransferase), mxmt (7-metilxantina 
metiltransferase) E dxmt (3,7-dimetilxantina metiltransferase) DA VIA DE BIOSSÍNTESE DA CAFEÍNA EM Coffea L.
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No gênero Coffea, o mapeamento citogenético tem sido conduzido
com foco em estudos comparativos e de sintenia, possibilitando uma
melhor compreensão acerca da evolução dos genomas. Os genes
envolvidos na via de biossíntese da cafeína pertencem à classe de N-
metiltransferases (nmt): xantosinometiltransferase (xmt), 7-
metilxantina transferase (mxmt) e 3,7-dimetilxantina metiltransferase
(dxmt)¹.

Objetivos

Determinar o número de cópias e mapear os genes xmt, mxmt e
dxmt, utilizando uma única sonda, nos cromossomos mitóticos de
Coffea diploides, C. eugenioides e C. canephora, e do alotetraploide
verdadeiro C. arabica.

Em C. canephora foi identificada uma cópia do gene dxmt2, C.
eugenioides apresentou uma cópia do gene dxmt1 e em C. arabica
foram encontrados quatro sinais de hibridização, evidanciando uma
cópia do dxmt1 e uma cópia do dxmt2. Os dados levantados
confirmam que a origem de C. arabica advém do cruzamento entre C.
eugenioides e C. canephora.
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Pela primeira vez, os genes dxmt1 e dxmt2 foram fisicamente
mapeados em cromossomos metafásicos de C. arabica, C. canephora e
C. eugenioides. O número de cópias foi determinado, sendo uma cópia
de dxmt1 em C. eugenioides, uma cópia de dxmt2 em C. canephora e
uma cópia de cada em C. arabica. Ademais, a localização dos genes
foi elucidada. Os dados obtidos contribuem para com as análises
citogenômicas, no estudo molecular e no entendimento da evolução
do gênero Coffea.
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Lâminas foram confeccionadas a partir de calos friáveis, os quais
foram induzidos in vitro a partir de folhas das três espécies. As
lâminas foram analisadas em microscópio de contraste de fase e,
assim, selecionadas com base no número de prometáfases e metáfases
e na morfologia dos cromossomos mitóticos. A hibridização in situ
foi conduzida nos núcleos interfásicos para determinação do número
de cópias dos genes e, simultaneamente, nas prometáfases e
metáfases para citogenômica.
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Figura 1. Sinais de hibridização dos genes
dxmt1 e dxmt2 em núcleos interfásicos de
Coffea. Figura 2. Mapeamento dos genes dxmt1 e

dxmt2 em cromossomos metafásicos de
Coffea.

Figura 3. Cromossomos metafásicos de Coffea com sinais de
hibridização para dxmt1 e dxmt2 na região intersticial do braço longo.

O mapeamento dos genes revelou estarem localizados na região
intersticial do braço longo de cromossomos submetacêntricos, ainda
que o número do cromossomo não tenha sido determinado.


