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O processo de domesticação de plantas cultivadas trouxe ganhos 
expressivos em produtividade, mas reduziu a diversidade genética dessas 
espécies. Nesse contexto, as linhas de introgressão (ILs) de tomate, 
derivadas do cruzamento entre a espécie selvagem Solanum pennellii e a 
cultivada Solanum lycopersicum, representam uma estratégia promissora 
para a reintrodução de variabilidade genética.

Objetivos
Esse estudo teve como foco, investigar os mecanismos fisiológicos e 
genéticos relacionados ao aumento da fotossíntese em ILs e subILs 
contendo segmentos da BIN 2K de S. pennellii.

Sob CO₂ ambiente, as subILs 2-5-2 e 
2-5-6 apresentaram taxas 
fotossintéticas superiores ao controle, 
M82. Em CO₂ elevado, observou-se 
aumento da fotossíntese em todos os 
genótipos, sendo mais acentuado na 
IL 2-5 e nas subILs 2-5-2, 2-5-6 e 
2-5-12. 

A análise de expressão gênica por 
RT-qPCR revelou maior expressão de 
diversos genes de S. pennellii, 
especialmente nas subILs 2-5-6 e 
2-5-12, sob CO₂ elevado. Destacam-se 
genes relacionados à função do 
cloroplasto, síntese de ATP e 
metabolismo de carbono. 
Curiosamente, esses padrões não 
foram observados na IL 2-5, apesar 
da presença do segmento 
introgredido.
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Neste trabalho foram utilizadas a IL 2-5 e suas sublinhas (subILs), 
incluindo 2-5-2, 2-5-6, 2-5-12, e o cultivar comercial M82. 

Figura 1- Representação esquemática dos experimentos com uma linha de introgressão (IL) e três 
sublinhas de Solanum pennellii introgredidas no fundo genético de S. lycopersicum (M82), cultivadas em 
câmaras de topo aberto sob concentrações ambientes (400 ppm) e elevadas (800 ppm) de CO₂ por 46 dias.

Os resultados indicam que o aumento da fotossíntese sob CO₂ elevado 
pode estar ligado a segmentos específicos do BIN 2K presentes apenas em 
certas subILs, sugerindo que a expressão de genes relevantes pode ser 
mascarada em segmentos maiores. Em conjunto, reforçam o potencial das 
subILs na reintrodução da variabilidade genética e no melhoramento da 
capacidade fotossintética em tomate.

Figura 3- Análise por reação em cadeia da polimerase em tempo real quantitativa (qPCR) da expressão 
de dez genes candidatos localizados na região BIN 2K em folhas de plantas com 4 semanas de idade de 
uma linha de introgressão (IL) e três subILs de Solanum pennellii introgredidas no fundo genético de S. 
lycopersicum (M82), cultivadas sob concentrações elevadas de CO₂ (800 ppm).

Figura 2 - Caracterização fotossintética de plantas com 4 semanas de uma linha de introgressão (IL) e 
três subILs de Solanum pennellii introgredidas no fundo genético de S. lycopersicum (M82), cultivadas 
sob concentrações ambiente (400 ppm) e elevadas (800 ppm) de CO₂.
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